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1. INTRODUCCIÓN 
 
El orden Rodentia, perteneciente a los mamíferos, se caracteriza por su gran 
diversidad y por incluir especies de importancia en la investigación como Mus 
domesticus y Rattus novergicus, pertenecientes a la familia Muridae. Aunque son 
numerosos los estudios genéticos en este grupo, los estudios evolutivos en estas 
especies no son concluyentes debido al gran número de rearreglos cromosómicos 
y polimorfismos encontrados, generando relaciones filogenéticas inciertas entre 
los diferentes grupos. Los roedores no múridos (Sciuridae) muestran un genoma 
más conservado, por lo cual representan un modelo ideal para el análisis 
genómico comparativo. La familia Sciuridae se encuentra ampliamente distribuida 
en Colombia pero ha sido poco estudiada en relación a parámetros morfológicos, 
sistemáticos, biogeográficos y genéticos. Estudios previos han demostrado que 
adicional a las variaciones fenotípicas observadas en los ejemplares en cautiverio, 
existe una variación citogenética importante que amerita un estudio mas detallado. 
 
Por lo tanto, la finalidad de este proyecto consistió en evaluar genéticamente 
fenotipos disímiles de las ardillas colombiana, mediante técnicas en citogenética 
clásica (bandas Q, G, R, C y NOR) e iniciar estudios de genómica comparativa  
mediante el uso de sondas de cromosomas humanos completos marcados con 
flurocromos específicos sobre los cromosomas de las ardillas (Hibridización in situ 
por fluorescencia-ZooFISH), con el fin de contribuir al conocimiento evolutivo y 
sistemático de la familia Sciuridae en Colombia. 
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2. MARCO TEÓRICO 
 
Los cromosomas se catalogan como estructuras altamente compactas capaces de 
albergar la información genética de un individuo. Cada especie tiene un set 
particular de cromosomas caracterizados por número, morfología (posición del 
centrómero), tamaño y patrón de bandeo (tinción cromosómica) conformado así el 
cariotipo.  
 
Del análisis de los cromosomas nace la Citogenética como una herramienta que 
clínicamente es usada para la detección de rearreglos del material genético que 
involucran daños tanto en el número de cromosomas como su estructura. La 
detección oportuna de este tipo de anomalías génicas ayuda a definir la etiología 
de una enfermedad o síndrome en particular. 
 
Biológicamente, el estudio de los cromosomas es utilizado para definir especies, si 
entendemos que cada una de éstas se encuentra determinada por un cariotipo 
definido. Es así como a nivel de la citogenética clásica o convencional es 
importante evaluar ciertas características cromosómicas como la morfología, el 
número básico en el cariotipo, el tamaño, el patrón de bandeo, la existencia de 
rearreglos cromosómicos estructurales, la cantidad o número de brazos cortos y 
largos dentro del cariotipo (Número Fundamental), el número, tamaño y posición 
de constricciones primarias de segmentos heterocromáticos (sitios centroméricos) 
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y de constricciones secundarias como las regiones organizadoras del nucleólo 
(sitios NOR). (Jackson, 1971).  
 
Pero no solo éstas características citogenéticas son relevantes para distinguir o 
diferenciar especies. De igual manera, estos análisis pueden ser tomados para 
establecer similitudes o correspondencias génicas entre especies cercanas con el 
fin de establecer relaciones evolutivas. Uno de los datos más relevantes al 
respecto, se expuso a finales de los 70’s con la comparación citogenética entre el 
cariotipo humano y el cariotipo de un primate del viejo mundo (chimpancé) (Yunis, 
1980). En el análisis se hacía irrefutable la homeología entre ambas especies a 
nivel citogenético en cuanto a patrón de bandas y explica cómo la aparición de 
rearreglos cromosómicos en el genoma del chimpancé propició la formación de 
una nueva especie. Aunado a esto, en los últimos 20 años, la citogenética ha sido 
testigo del desarrollo de una nueva rama técnica en sus estudios, la citogenética 
molecular o la Hibridición insitu por fluorescencia-FISH. Esta técnica detecta 
secuencias génicas fluorescentes, que hibridizan sobre el material genético de una 
especie en particular.  La base de la técnica radica en que toda secuencia de ADN  
marcada con un fluorocromo (sonda) puede ser hibridada con otro ADN similar 
para luego ser visualizada mediante un microscopio de fluorescencia. La no 
detección de la sonda puede ser indicativa de una posible deleción de la 
secuencia dentro del ejemplar o la no homología parcial o completa del segmento 
en el genoma en estudio. Actualmente existen gran cantidad de  sondas 
comerciales provenientes del genoma humano, dependiendo del gen que se 
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requiera. En la investigación animal, específicamente en estudios evolutivos, estas 
sondas son usadas para analizar las homeologías (similitudes génicas entre 
especies con un mismo ancestro común) entre el genoma humano y el genoma de 
otras especies, aclarando aún más los procesos evolutivos en primates y otros 
mamíferos.  Esta aplicación de la Hibridación in situ por fluorescencia recibe el 
nombre de ZOO-FISH (Graphodatsky et al., 2008) y ha sido una técnica relevante 
para los estudios citogenéticos evolutivos en cualquier grupo animal. 
 
2.1. PASOS PARA EL ANÁLISIS CITOGENÉTICO  
 
Para realizar un estudio citogenético claro y contundente, es necesario tener en 
cuenta varios pasos fundamentales. Primero es necesario contemplar el estudio 
citogenético convencional o clásico que permite establecer las características 
citogenéticas básicas de la especie e indagar sobre los posibles rearreglos 
cromosómicos que permitieron su diferenciación y segundo realizar un estudio 
citogenético molecular para confirmar las hipótesis evolutivas anteriores y 
establecer relaciones filogenéticas con especies cercanas.  
 
2.1.1. Evaluación Cromosómica Clásica o Convencional 
 
2.1.1.1. Número Cromosómico: Se define como la cantidad de cromosomas 
observados en la especie. De allí se desprende el número diploide (2n), entendido 
como el número de pares cromosómicos (autosomas y cromosomas sexuales) 
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observados. El número de pares cromosómicos por célula puede variar de 1 a 
más de 600, dependiendo de la especie (Sumner, 2003). Entre especies 
relacionadas un cambio numérico se cataloga como un elemento fundamental 
para diferenciación. El término citogenético para este  cambio numérico a nivel 
cromosómico es Aneuploidía y pueden existir dos tipos: Total y Parcial. En una 
aneuploidía total, se incrementa o disminuye el número cromosómico, por lo cual 
involucra cromosomas enteros. La adición de un cromosoma normal al 
complemento diploide resulta en una trisomía, mientras que la pérdida de un 
cromosoma homólogo provoca una monosomía y la pérdida de ambos 
cromosomas homólogos genera una nulisomía. Una aneuploidia parcial  se origina 
por la pérdida o incremento de regiones cromosómicas. Una fusión céntrica origina 
una disminución en el número cromosómico acompañada generalmente de una 
pérdida de heterocromatina centromérica. Cuando la fusión centromérica (unión 
de dos cromosomas acrocéntricos por el centrómero) se presenta en homocigosis 
se observa una pérdida de un par cromosómico desde el número diploide original 
(2n-2) pero sin pérdida de información génica. Por su parte, la fisión centromérica 
(separación de un cromosoma a través del centrómero originando dos 
cromosomas acrocéntricos) en homocigosis incrementa el número diploide en 2 
(2n+2) (Jackson, 1971). 
 
2.1.1.2. Tamaño: La longitud de cada cromosoma define su tamaño, por lo 
cual tenemos macrocromosomas, cromosomas grandes, medianos, pequeños y 
microcromosomas (Sumner, 2003). 
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2.1.1.3. Morfología: La posición del centrómero dentro del cromosoma 
define un brazo corto (o p - de poca longitud), un brazo largo (o q - de longitud 
mayor), teniendo así cromosomas acrocéntricos caracterizados por tener una 
centrómero adyacente al telómero sin visualización de un brazo corto; 
submetacéntricos con un centrómero distal al telómero dejando ver un brazo corto 
de tamaño pequeño y un brazo largo de longitud mayor, y metacéntricos con un 
centrómero en el punto medio del cromosoma lo que permite que tanto el brazo 
corto como el brazo largo sean de longitudes similares (Sumner, 2003). 
 
2.1.1.4. Número Fundamental (NF): Se define como la cantidad de brazos 
cortos y largos presentes en un cariotipo (Matthey, 1945). La contabilización de 
éstos es un indicativo de la proporción de cromosomas acrocéntricos frente a la 
cantidad de cromosomas metacéntricos y submetacéntricos presentes en un 
cariotipo.  Por ejemplo, si se encuentra una disminución del número fundamental 
en un cariotipo en comparación con otro de una especie relacionada el mismo 
numero cromosómico, se puede suponer que a partir del cariotipo original 
pudieron ocurrir inversiones pericentroméricas de un cromosoma meta o 
submetacéntrico originando un cromosoma acrocéntrico y por lo tanto la 
visualización  del brazo corto visible de ese cromosoma original deja de 
contabilizarse, en tanto que las fusiones céntricas, no tienen efecto en los 
números fundamentales, pero si en la reducción de los números cromosómicos 
entre las especies comparadas. 
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2.1.1.5. Patrón de Bandeo Diferencial: En el momento en que los 
cromosomas son teñidos para su observación al microscopio, éstos exponen una 
serie de bandas longitudinales a lo largo de su cuerpo, que pueden ser oscuras, 
claras, fluorescentes u opacas. Estas son las bandas cromosómicas y producen 
patrones de coloración característicos para cada par de homólogos, lo cual 
permite y facilita la identificación de cada par cromosómico en un cariotipo 
determinado. Existen varias técnicas convencionales de bandeo cromosómico 
diferencial que permiten la visualización de bandas para la identificación 
cromosómica, dependiendo del tipo de químicos y protocolos de laboratorio 
utilizados. Entre éstas se encuentran la Banda G, la Banda Q y la Banda R. La 
Banda G permite la observación de bandas claras y oscuras, mientras que la 
banda Q identifica bandas opacas y fluorescentes. Las bandas oscuras o 
fluorescentes son indicativas de un alto contenido en Adenina-Timina, mientras 
que las claras u opacas contienen Citocina-Guanina en mayor proporción (Schreck 
et al.,1973; Drets, 2002). La importancia de estas observaciones radica en la 
densidad génica de cada banda. A mediados de la década de los 60’s se 
estableció el término de isocoros para definir regiones de ADN según su densidad 
de genes. Se nombraron entonces los iscoros de baja densidad (L1 y L2) como 
aquellas regiones de ADN con 1 gen cada 150 kb y los isocoros de alta densidad 
(H1, H2 y H3) como secciones de ADN con 1 gen cada 9 kb (Costantini M.A et al. 
2006). Citogenéticamente, los isocoros muestran correspondencia con las bandas 
cromosómicas, al tener isocoros de baja densidad ubicados en las bandas oscuras 
o fluorescentes de cualquier par cromosómico e isocoros de alta densidad en las 
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bandas claras u opacas. Es decir, aquellas regiones oscuras o fluorescentes a 
nivel cromosómico, ricas en Adenina-Timina, son regiones de baja densidad 
génica.  La técnica de bandeo R recibe su nombre al generar una coloración 
reversa a la presente en la banda G, por lo cual las bandas claras determinan 
regiones ricas en Adenina-Timina (pobres en expresión génica) y las oscuras en 
Citocina-Guanina. Una de las características relevantes de esta técnica de bandeo 
radica en la facilidad de observación del cromosoma X inactivo en las hembras de 
los mamíferos al presentarse éste de coloración clara en una mayor proporción 
con respecto a su homólogo. 
 
2.1.1.6. Rearreglos Estructurales: Los cambios en la posición del material 
génico de uno o varios cromosomas pueden conformar un nuevo cariotipo y por lo 
tanto ser determinantes para la identificación de especies. Estos rearreglos 
estructurales pueden ser tipo: Inversión (pericéntrica y paracéntrica), 
Translocaciones y Fisiones Céntricas. Una Inversión se origina en el momento en 
que el cromosoma sufre un rompimiento en dos puntos distantes, el segmento 
separado rota 180º y finalmente se fusiona con el cromosoma restante dando 
como resultado una secuencia génica invertida. La inversión pericéntrica involucra 
al centrómero dentro del segmento separado, mientras que una inversión 
paracéntrica no contiene la constricción centromérica. Una Translocación se 
origina con dos rompimientos simultáneos en dos cromosomas diferentes lo que 
origina que los segmentos separados se posicionen en cromosomas distintos. La 
Fusión Centromérica es una translocación tipo Robertsoniana en donde los dos 
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puntos de corte se originan en los centrómeros de dos cromosomas acrocéntricos 
distintos conllevando a la creación de un cromosoma metacéntrico o 
submetacéntrico luego de la fusión de los segmentos liberados.  Este tipo de 
translocación se ha descrito en muchos animales y plantas. La Fisión 
Centromérica es el proceso contrario a la fusión. En ella, un cromosoma meta o 
submetacéntrico presenta un punto de ruptura en el centrómero originando dos 
cromosomas acrocéntricos. La localización del punto de ruptura en este tipo de 
rearreglo cromosómico es de vital importancia ya que un punto de ruptura muy 
proximal a su centrómero podría originar dos cromosomas acrocéntricos, uno de 
ellos con una proporción centromérica disminuida y el otro con porción 
centromérica inactiva (Clemente et al., 1987)  o acéntrico, lo cual le generaría 
inestabilidad e incapacidad de mantenerse en el huso durante la división celular 
(Sumner, 2003; Jackson, 1971). Esta inestabilidad podría no afectar los nuevos 
cromosomas originados por una fisión céntrica, si en el cromosoma origen 
existiese una gran porción centromérica capaz de proporcionar a ambos 
cromosomas acrocéntricos un centrómero activo estable o si el cromosoma donde 
ocurre la fisión, fuese portador de centrómeros latentes, capaces de conformar 
nuevos centrómeros (Li et al., 2005). 
 
2.1.1.7. Constricciones primarias - Heterocromatina: Se define 
heterocromatina como el material cromosómico de mayor condensación. Se 
observa al microscopio por medio de una técnica de coloración cromosómica 
denominada Banda C (Drets, 2002). Generalmente se encuentra asociada a la 
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primera constricción observable dentro de un cromosoma, que es el centrómero. 
Existen dos tipos de heterocromatina: Constitutiva y Facultativa. La 
heterocromatina Constitutiva mantiene una actividad constante y similar en ambos 
cromosomas homólogos durante el proceso de desarrollo de un individuo, 
mientras que la heterocromatina Facultativa se caracteriza por tener actividades 
distintas en ambos cromosomas homólogos, originando que uno de ellos posea 
zonas más heterocromáticos en comparación con su homólogo (Jackson, 1971). 
De cualquier modo, ambos tipos de heterocromatina tienen una característica 
básica sugerida y es su incapacidad para ser activa para ayudar a la expresión de 
los genes que allí se encuentran. De esta manera, el material genético contenido 
en esta zona cromática, se sugiere permanece silenciado. La funcionabilidad de la 
heterocromatina aún se encuentra en discusión. Jackson (1971), durante su 
disertación en “The Karyotype in Systematics”, realiza un discusión bastante 
interesante acerca de las funciones de la heterocromatina en el genoma de una 
especie, enfatizando numerosos ejemplos biológicos en donde se sugiere a la 
heterocromatización de la cromatina como mecanismo de defensa para el 
silenciamiento de genes mutados que en caso de permanecer activos acarrearían 
serios problemas en el desarrollo biológico del individuo y en su fertilidad. De igual 
manera Jackson sugiere que una heterocromatización del material genético 
dañado, permite a largo plazo, una reparación, con el fin único de que dichos 
genes reparados retomen su actividad normal. La distribución de la 
heterocromatina en el genoma puede variar entre las especies (Jackson, 1971). 
De hecho, la heterogenicidad de la cromatina se manifiesta en las diferencias en la 
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cantidad, posición y propiedades de la heterocromatina (brillo u opacidad en 
bandeo Q) entre especies relacionadas son muy comunes y pueden ser utilizadas 
como marcadores específicos para la identificación. La observación de la pérdida 
o ganancia de heterocromatina en los cromosomas puede sugerir la acción de un 
mecanismo cromosómico involucrado durante la diferenciación de una especie 
base a otra relacionada. Un ejemplo es la pérdida de heterocromatina causada por 
una fusión centromérica. En este caso la formación de un cromosoma 
metacéntrico o submetacéntrico por medio de una fusión centromérica origina la 
pérdida de cierta cantidad de heterocromatina de alguno o de ambos cromosomas 
acrocéntricos involucrados en el rearreglo.  
 
2.1.1.8. Constricciones secundarias - Regiones Organizadoras del Nucleólo: Estas 
regiones forman una constricción secundaria dentro del cromosoma que puede ser 
identificada mediante la utilización de Nitrato de Plata durante la realización de 
una técnica de bandeo cromosómico denominada Banda NOR (Drets, 2002). Son 
zonas altamente activas transcripcionalmente. La funcionabilidad de los sitios 
NOR radica en la capacidad de éstos de producir ARN ribosomales que son 
necesarios para la síntesis de proteínas en la célula las cuales son necesitadas en 
altas proporciones. Los genes de ARN ribosomales se encuentran definidos dentro 
de estas regiones organizadoras, que pueden encontrarse en un solo sitio en un 
par de cromosomas homólogos dentro de la especie. Por ejemplo, los NOR de los 
ratones han sido ubicados hasta en seis pares de cromosomas, mientras que en 
los humanos se han encontrado NOR en 5 pares cromosómicos. La localización 
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del NOR dentro de un cromosoma puede ser generalmente cerca de las partes 
terminales aunque también se han encontrado reportes de observaciones NOR en 
zonas intersticiales (Sumner, 2003). Existen cuestionamientos interasantes sobre 
si esta técnica de bandeo con Nitrato de plata (bandas NOR) (Goodpasture y 
Bloom,1975) realmente concreta la visualización de la totalidad de las regiones 
organizadoras nucleorales, ya que en algunos casos, por efecto de la dominancia 
o recesividad los sitios NOR inactivos pueden no expresar las proteínas 
argentofilicas responsalbles de la presencia de la tinción característica (Dobigny et 
al., 2002). 
 
2.1.2. Evaluacion cromosómica molecular – ZooFish 
 
Para este tipo de análisis es fundamental tener acceso a sondas de ADN de una 
especie conocida y cercana filogenéticamente al grupo estudiado. Lo que se 
busca es evaluar las correspondencias o similitudes génicas entre ambas 
especies, entendiendo esto como la capacidad de hibridar o “unir” una secuencia 
génica de una especie cercana sobre otra (Wienberg y Stanyon, 1995; Chowdhary 
y Raudsepp, 2001).  En el caso de mamíferos, la especie más comúnmente 
estudiada y de la cual se dispone de un sinnúmero de sondas cromosómicas 
posibles es la humana (sondas HSA).  Las primeras comparaciones citogenéticas 
a nivel molecular con estas sondas se realizaron sobre genomas de primates del 
viejo mundo, en donde se logró observar una correspondencia total en casi todo el 
genoma del chimpancé a excepción de la sonda del cromosoma 2 humano que se 
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hallaba repetida 4 veces (Kehrer-Sawatzaki y Cooper, 2008) confirmando lo 
analizado en bandeo G por Yunis (1980) en donde por fusión dos pares 
acrocéntricos del chimpancé originaron el par 2 humano. Adicionalmente, esta 
técnica permitió reafirmar la ley de Ohno que establece que el cromosoma X de 
los mamíferos placentarios es altamente conservado (Ohno, 1969). En este caso 
la sonda HSA del cromosoma X hibridó completamente sobre el cromosoma X del 
chimpancé, confirmando dicha ley (Richard et al., 2003). Otro hallazgo particular 
es la observación de sintenias o regiones cromosómicas conformadas por la 
asociación de dos segmentos de cromosomas distintos que permanecen unidos a 
través de procesos evolutivos. En el caso particular de los mamíferos, las sintenias 
más conocidas son las del cromosoma 3 y 21 humanos y la sintenia del 
cromosoma 14 y 15, sintenias que permanecen estables en cualquier especie del 
grupo (Graphodatsky et al., 2008). 
 
2.2. ANÁLSIS DE LA DIFERENCIACIÓN CROMOSÓMICA Y SU EFECTO 
EVOLUTIVO 
 
Diferentes organismos tienen diferentes sets de cromosomas, diferentes 
cariotipos. Sin embargo, entre especies relacionadas, estos cariotipos pueden 
llegar a ser similares, diferenciándose por algunos pares cromosómicos. El porqué 
de estas similitudes y diferencias puede ser respondido mediante el análisis del 
origen de las características cromosómicas de cada especie y cómo éstas logran 
determinar un proceso de especiación. 
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La variedad de cambios cromosómicos durante la evolución de especies 
relacionadas, parece indicar que no se requiere un único rearreglo cromosómico 
para conducir a un proceso de especiación (Sumner, 2003).  Sin embargo, ciertos 
tipos de cambios cromosómicos únicos sí pueden promover la especiación en el 
momento en que interfieran con la fertilidad de los individuos. En este caso, los 
portadores del rearreglo cromosómico al  ser heterocigotos para la anomalía 
citogenética, no tendrían una meiosis normal y provocarían la formación de 
gametos anormales. 
 
Pero cómo estos rearreglos cromosómicos pueden originar un proceso de 
especiación, si el individuo portador tiene una fertilidad reducida y no lograría fijar 
el nuevo cambio génico?. ¿Cómo puede llegar a fijarse un nuevo rearreglo 
cromosómico?.  
 
Han surgido varios Modelos y Teorías evolutivas que intentan explicar la fijación 
del rearreglo cromosómico como base para la especiación.  
 
2.2.1. Modelos de Evolución Cromosómica 
 
La base para la fijación de un nuevo rearreglo cromosómico depende de las 
características del tamaño de la población en la cual se origina el cambio 
cromosómico y en su capacidad de adaptación. Si el tamaño de la población es 
muy grande, la probabilidad de fijación del nuevo rearreglo cromosómico es 
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mínima. Sin embargo, cuando el tamaño de la población es pequeño se 
incrementan las posibilidades de generar individuos homocigotos para la nueva 
forma cromosómica causando una fijación del nuevo cariotipo en esa población 
(García, 2001).  Ahora bien, un cariotipo debe ser adaptativo teniendo en cuenta 
que la selección natural puede favorecer la incorporación de una nueva forma 
cromosómica si ésta proporciona un beneficio genético y si la magnitud del 
beneficio es mayor que la disminución de la fertilidad del heterocigoto (García 
2001). 
 
Loren H Rieseberg en su artículo científico de 2001 “Chromosomal 
Rearrengements and Speciation”, realiza una completa explicación acerca de los 
distintos modelos que explicarían el proceso de especiación a través de la 
aparición de rearreglos cromosómicos. Los modelos propuestos son: Transilience, 
Cascada, Monobranquial, Recombinacional, Quantum, Estacipátrico y Saltacional. 
El Modelo Transilience propone que un rearreglo cromosómico en estado 
heterocigoto puede ser fijado por deriva y endogamia en una población aislada de 
la original. El Modelo de Cascada o Cadena plantea el surgimiento de un 
aislamiento reproductivo como consecuencia de la acumulación de varios 
rearreglos cromosómicos en estado heterocigoto. Dentro del Modelo 
Monobranquial,  la aparición de diferentes rearreglos cromosómicos tipo fusiones 
céntricas se fijan independientemente en las subpoblaciones aisladas, las cuales 
individualmente causan poca o ninguna pérdida de la fertilidad cuando se 
encuentran en estado heterocigoto. Sin embargo los híbridos entre las dos 
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poblaciones (parental y subpoblación) pueden ser parcialmente estériles debido a 
diferentes combinaciones cromosómicas no viables. En el Modelo 
Recombinacional, la hibridización entre dos poblaciones cromosómicamente 
divergentes conlleva a la imposición de rearreglos preexistentes diferenciándose 
de las especies parentales, es decir, un nuevo genotipo recombinante (con más de 
dos rearreglos cromosómicos distintos) puede ser establecido si es  lo 
suficientemente divergente del cariotipo parental. El Modelo Quantum sugiere que 
los rearreglos cromosómicos pueden ser fijados muy rápidamente en una 
población fundadora periférica debido a la deriva y a la endogamia. Este modelo 
es similar al Transilience, solo que aquí los nuevos rearreglos génicos resultantes 
del cambio cromosómico deben ser adaptativos. Un Modelo Estacipátrico propone 
que un rearreglo cromosómico heterocigoto puede generarse y fijarse en una 
subpoblación dentro de la población progenitora. Finalmente, en el Modelo 
Saltacional, se asume que la endogamia en una población periférica a la original 
puede inducir a la separación cariotípica y poblacional. En general, los modelos 
propuestos en el documento de Reiseberg (2001) comparten la base que postula 
que las diferencias cromosómicas que se han acumulado entre las nuevas 
especies y sus progenitores perjudican la fertilidad o la viabilidad de los híbridos 
inter-específicos, permitiendo que se reduzca el flujo génico. Adicionalmente todos 
los modelos descritos se diferencian en cuanto si es requerido o no el aislamiento 
geográfico y en los medios para el origen y fijación de los rearreglos 
cromosómicos. 
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2.2.2. Teorías de Evolución Cromosómica 
 
Max King en su libro “Species Evolution” de 1993, realiza una completa revisión 
acerca de las teorías de evolución cromosómica que originan la generación de 
nuevas especies. King (1993) comienza haciendo referencia a la teoría de 
Ortoselección cariotípica de Michael White (1969) para explicar la tendencia de 
una especie de fijar un mismo tipo de rearreglo cromosómico en cromosomas 
diferentes. Los criterios observados por White y que toma como base para la 
creación de esta teoría son primero, que los mismos rearreglos cromosómicos 
producen efectos fenotípicos similares y segundo, que el tamaño, la cantidad y las 
características internas de los cromosomas (cantidad de heterocromatina y 
distribución de ADN satelital y ribosomal) deben ser limitados según el espacio 
celular que se disponga para permitir un mecanismo eficiente de división. En 
conclusión, la teoría de Ortoselección cariotípica favorece la presencia de 
rearreglos cromosómicos específicos que conllevan a la especiación. Adicional a 
estos criterios, King argumentó que se necesita además tener en cuenta las 
características genómicas de la especie para que se permita un cambio 
cromosómico de este tipo. Para King, un cariotipo con todos sus cromosomas 
metacéntricos originados por fusión, es un cariotipo que ha alcanzado su 
evolución final. Sin embargo, si las características génicas de esos cromosomas 
permiten nuevos rearreglos cromosómicos se puede continuar con un proceso 
evolutivo. Son varios los análisis evolutivos en diferentes especies que defienden 
la teoría de la Ortoselección de White (1969) y King (1993), encontrando además 
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que el rearreglo cromosómico más importante para el establecimiento de una 
nueva especie es la fusión que generaría cromosomas metacéntricos. 
 
Aunque han sido planteados varios mecanismos de aparición de cambios génicos 
mediante rearreglos cromosómicos ya sean simultáneos y del mismo tipo como 
punto de partida para la especiación, la duda principal es la manera en que esos 
rearreglos cromosómicos pueden llegar a ser fijados en una nueva población.  
 
Para este caso King (1993) hace referencia a Sewall Wright (1982), investigador 
que propuso la Teoría del Equilibrio Cambiante. Para Wright, un sistema genético 
balanceado está conformado por individuos con similares características 
genéticas. El crecimiento de este grupo de individuos conforma una “montaña” o 
cima, lo que en conjunto forma un paisaje adaptativo. Ahora, si en este paisaje 
ocurriera un movimiento fuerte ocasionando que parte de la montaña más alta 
cayera sobre otra montaña más baja o formara una nueva montaña, el paisaje 
adaptativo cambiaría. La fuerza que permite este equilibrio cambiante sería la 
deriva, que al azar llevaría a ciertos individuos con determinadas características 
génicas de una cima a otra generando un cambio génico. Adicional a esta 
propuesta, King (1993) expone también el pensamiento de Mayr quien planteó una 
teoría similar en donde algunos individuos de una población parental logran 
establecer una población distinta a la original, permitiendo fijar sus características 
génicas y ocasionando una disminución en la variabilidad génica de la población 
de origen. Este último planteamiento recibió el nombre de Teoría del Efecto 
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Fundador cuyo efecto final es el de establecer una “revolución génica” que permita 
diferenciar claramente dos poblaciones (Templeton, 1980). Sin embargo los 
resultados en estas teorías no son inmediatos, necesitando de tres fases 
importantes, que son primero una condición de estabilidad dentro de la población 
derivada, luego una fase de alta inestabilidad durante la integración de las nuevas 
características génicas para finalmente llegar a un periodo de balance en donde el 
nuevo sistema génico logra estar en equilibrio.  Siguiendo con este planteamiento 
King (1993) muestra la Teoría del Ciclo Fundador propuesta por Carson y  
Wisotzkey (1989), en donde se reafirma que deben existir fases de equilibrio y 
desequilibrio como prerrequisitos para el establecimiento de una nueva población. 
A diferencia de la teoría del Efecto Fundador, la teoría del Ciclo Fundador 
comienza con una población parental en equilibrio y con una fuerza de selección 
positiva para determinadas características génicas,  permitiendo que la población 
aumente de tamaño. En una segunda fase, la población experimenta un cambio 
en la fuerza de selección, provocando una disminución considerable de individuos, 
lo que ocasiona que éstos se desplacen a otro lugar. En este punto la selección 
vuelve a relajarse, permitiendo que las características génicas de los individuos 
sobrevivientes se mantengan. Sin embargo, King (1993) muestra que esta teoría 
fue reajustada con ayuda de Templeton (1980), creando el Modelo del Founder-
Flush en donde lo que ocurre primero es un cambio génico asociado a un efecto 
fundador, seguido por un aumento del tamaño poblacional con disminución de la 
variabilidad ancestral, una posterior disminución de la población, un nuevo 
equilibrio génico y un aumento de la población final. 
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En conclusión, todas las teorías anteriormente mencionadas tienen como base un 
sistema génico en equilibrio y un rearreglo génico que causa especiación. La 
escogencia del modelo que mejor explique un proceso evolutivo en una especie, 
es dependiente de las características biológicas de la misma, del tipo y cantidad 
de rearreglos génicos involucrados y del tiempo en que éstos ocurran y logren ser 
fijados. No se puede negar que la fijación de un rearreglo cromosómico es la 
causa principal de un proceso evolutivo en una especie. Sin embargo, el orden de 
cómo esa fijación se mantiene dentro de una nueva población es materia de 
continuo debate. 
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3. PROBLEMA DE INVESTIGACIÓN 
 
El suborden Sciuromorpha se compone de tres familias: Sciuridae, Aplodontiidae y 
Gliridae. En Colombia la familia Sciuridae se encuentra representada a través de 
tres géneros: Microsciurus y Sciurus diferenciados principalmente por el tamaño 
corporal y la morfología craneana (Wilson y Reeder, 2005). El género Microsciurus 
se encuentra representado por cuatro especies: M. alfari (costa nor-occidental), M. 
flaviventer (selva amazónica), M. mimulus (costa norte) y M. santanderensis (zona 
oriental) (Wilson y Reeder, 2005). 
 
Por su parte, el género Sciurus se encuentra representado en el país por cuatro 
especies (Wilson y Reeder, 2005): S. granatensis (en la región Caribe y la región 
Andina por debajo de los 3000 msnm), S. igniventris (en la Orinoquía y Amazonía), 
S. pucheranii (en la zona Andina a elevaciones mayores de 2000 msnm) y S. 
spadiceus (en la Amazonía) (Cuervo et al., 1986). La identificación de estas 
especies se basa principalmente en el patrón de coloración del pelo por lo cual 
Emmons (1990) definió tres patrones de coloración del manto: patrón 1, localizado 
en el norte de Colombia, con dorso y cola naranja-rojizo brillante y vientre blanco; 
patrón 2, presente en el oriente del país, con dorso y cola café-oliváceo y vientre 
rojizo oscuro a naranja; y patrón 3, de la costa occidental de Ecuador y Colombia, 
con dorso negro oliváceo, extremidades y pies rojos a naranja y cola con punta 
negra. 
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Genéticamente, la familia Sciuridae presenta pocos análisis a nivel cromosómico, 
encontrándose investigaciones en algunas especies europeas, norteamericanas, 
africanas y asiáticas (Nadler y Hoffman, 1970; Stanyon et al., 2003; Li et al., 2004; 
Li et al., 2006;). Los estudios en ardillas suramericanas son escasos y se limitan a 
las especies brasileñas S. alphonsei y S. spadiceus (Lima y Langguth, 2002). 
Todas las especies del género Sciurus reportadas presentan un cariotipo de 
2n=40 a excepción de los ejemplares colombianos que presentan un cariotipo de 
2n=42 (Nadler y Hoffmann, 1970;  Arango et al., 2007).   
 
Dentro de la citogenética se analizan los cromosomas, elemento encargado de 
almacenar y organizar el material genético. El número, morfología y tamaño de 
éstos es dependiente de la especie y su organización se realiza mediante la 
evaluación de éstos parámetros y la apreciación de las técnicas de bandeo 
cromosómico e hibridización in situ por fluorescencia, que permiten diferenciar 
entre un cromosoma y otro. La organización final de los cromosomas teniendo en 
cuenta los anteriores aspectos, conforma el cariotipo de la especie y su 
comparación con especies relacionadas puede establecer posibles caminos o 
procesos evolutivos en análisis filogenéticos (Li et al., 2004; Wienberg et al., 
2005). 
 
Sin embargo, cuando los análisis filogenéticos implican el estudio de especies con 
genomas poco conservados o de especies poco relacionadas entre sí, las técnicas 
de bandeo cromosómico de la citogenética clásica resultan insuficientes. A este 
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respecto se han desarrollado nuevas metodologías dentro de la citogenética que 
permiten utilizar el ADN de una especie en particular como marcador para hacer 
inferencias sobre algunos procesos evolutivos a nivel genómico. 
 
La Hibridización in situ por fluorescencia – FISH, detecta secuencias génicas 
fluorescentes, que hibridizan sobre el material genético de una especie en 
particular.  La base de la técnica radica en que toda secuencia de ADN  marcada 
con un fluorocromo (sonda) puede ser hibridada con otro ADN similar para luego 
ser visualizada mediante un microscopio de fluorescencia. La no detección de la 
sonda puede ser indicativa de una posible deleción o cambios en la secuencia 
dentro del ejemplar. 
 
En la investigación animal las sondas son usadas para analizar las homeologías 
(similitudes génicas entre especies con un mismo ancestro común) entre el 
genoma humano y el genoma de otras especies.  Mediante la técnica de ZOO-
FISH, se han logrado establecer homeologías y sintenias entre el genoma humano 
y el genoma de primates y algunos roedores (Graphodatsky et al., 2008). Para los 
roedores no múridos, específicamente para Sciurus carolinensis (ardilla 
norteamericana) Li et al., 2004 encontraron  homeologías con los cromosomas 
humanos 2q, 5, 6, 7, 10q, 13, 17, 18 y 20 y  sintenias entre los cromosomas 3/21, 
7/16p, 12/22, 14/15  y 16q/19q. Por su parte, Stanyon et al., 2003 identificaron  
para la misma especie homeologías con los cromosomas humanos 5, 6, 9, 11, 13, 
! ")!
14, 15, 17, 18, 20, 21 y X, y sintenias entre los cromosomas 1/8, 1/10, 2/17, 3/19, 
3/21, 4/8, 7/16, 7/22, 8/12, 10/13, 12/22,14/15, 15/20 y 16/19.  
 
Por lo tanto, las técnicas citogenéticas ya sean clásicas o moleculares (ZooFish) 
son herramientas importantes dentro de los estudios biológicos ya que posibilitan 
la identificación de un especie y pueden ser usadas para establecer procesos de 
especiación. En el caso particular de las ardillas colombianas, estas técnicas 
pueden ser aplicadas para ampliar el conocimiento a nivel genético del grupo con 
el fin de caracterizar genéticamente morfotipos de ardillas colombianas alojadas 
en centros de rescate animal, mediante técnicas en citogenética clásica (bandeo 
cromosómico) y molecular (Hibridización in situ por fluorescencia), para que de 
este modo se logre contribuir al avance de los estudios evolutivos (especiación 
cromosómica)  y citogenéticos de esta familia de roedores. 
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4. OBJETIVOS 
 
4.1. OBJETIVO GENERAL 
 
Evaluar genéticamente ardillas colombianas del género Sciurus alojadas en 
centros de rescate animal mediante citogenética convencional y citogenética 
molecular (Zoo-FISH). 
 
4.2. OBJETIVOS SECUNDARIOS 
 
- Describir los citotipos presentes en los ejemplares de ardillas colombianas 
alojadas en centros de rescate animal mediante las técnicas de bandeo Q, 
G y R. 
 
- Definir para cada citotipo los cromosomas autosómicos, sexuales y 
cromosomas con marcadores específicos (variantes polimórficas intra-
especificas) mediante las técnicas de bandeo C y NOR 
 
- Establecer homeologías cromosómicas entre el genoma de los ejemplares 
estudiados y el genoma humano mediante sondas de pintado cromosómico 
total (WCP-HSA) provenientes de los cromosomas humanos 3, 5, 6, 14, 15, 
21 y X. 
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- Comparar las homeologías y sintenias cromosómicas de los citotipos 
encontrados  con respecto a lo reportado para la ardilla norteamericana 
Sciurus carolinensis. 
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5. METODOLOGIA 
 
5.1. TOMA DE MUESTRA Y PROCESAMIENTO PARA OBTENCIÓN DE 
CROMOSOMAS METAFÁSICOS A PARTIR DE SANGRE PERIFÉRICA 
 
5.1.1. Obtención del permiso para el análisis genético de los morfotipos de 
ardillas colombianas alojadas en centros de rescate de fauna silvestre en 
Bogotá.  
 
Se obtuvo la colaboración de la Unidad de Rehabilitación y Rescate de Animales 
Silvestres de la Universidad Nacional de Colombia (URRAS) y del Centro de 
Recepción de Fauna de la Secretaría de Ambiente (CRRF), en Engativá-Bogotá. 
Para cada unidad se realizó un documento explicativo del trabajo a realizar y se 
llevó a cabo una reunión formal y presencial para exponer la problemática de la 
investigación. Una vez aceptados los términos entre las entidades se comenzó 
con el muestreo con fines puramente académicos. 
 
5.1.2. Identificación, registro fotográfico de ejemplares de ardillas 
colombianas alojadas y establecimiento de morfotipos.  
 
El registro fotográfico se realizó junto con la toma de datos provenientes de la 
historia clínica de cada ejemplar al momento de tomar la muestra, registrando 
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número de identificación, posible procedencia, género, edad, tamaño corporal y 
patrón de coloración del pelo en la zona ventral, dorsal y cola.  
 
5.1.3. Toma de una muestra de sangre periférica de ejemplares de ardillas 
colombianas para análisis citogenético.  
 
El Médico Veterinario de cada centro de rescate animal (CRRF – URRAS) realizó 
una sedación con Ketamina a cada ejemplar para minimizar el estrés producido 
por el procedimiento y luego realizó una venopunción por ejemplar para extraer 1 
ml de sangre periférica heparinizada. La muestra de cada ejemplar recibió un 
código numérico único para ser procesada dentro de las instalaciones del 
Laboratorio de Citogenética del Instituto de Genética de la Universidad Nacional, 
con el fin de obtener cromosomas metafásicos. Adicionalmente, se registró el 
número de la historia clínica, tatuaje, y/o microship subcutáneo, con el fin de 
remitir los informes pertinentes a los centros que participaron en el estudio. 
 
5.1.4. Procesamiento de la muestra sanguínea heparinizada para la 
obtención de cromosomas metafásicos.  
 
Se realizaron dos medios de cultivo para crecimiento de linfocitos. Cada medio de 
cultivo se procesó en frasco estéril marcado con el código de la muestra y constó 
de 4 ml de medio RPMI 1640, 1 ml de suero fetal bovino, 100 ul penicilina, 100 ul 
del agente mitogénico y 0.5 ml de la muestra del ejemplar. Ambos cultivos fueron 
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incubados a 37°C por 72 h.  Uno de los cultivos recibió un pulso terminal con 40 ul 
de bromodeoxiuridina por 7 horas para obtener bandeo diferencial R. Completado 
el tiempo de incubación de ambos cultivos se procedió a la extracción de 
cromosomas metafásicos, añadiendo 100 ul de colchicina a cada cultivo, 9 ml de 
solución hipotónica KCL 0.075M y fijando el contenido celular con fijador Carnoy 
(metanol: ácido acético). La muestra procesada del cultivo con pulso terminal de 
bromodeoxiuridina se extendió en láminas portaobjetos limpias para posteriores 
técnicas de bandeo cromosómico con banda R y ZOOFISH mientras que la 
muestra procesada del cultivo sin pulso terminal se extendió para las técnicas de 
bandeo G, Q, C, NOR y ZOOFISH. Se extendió una lámina por técnica de bandeo. 
 
5.2. TÉCNICAS DE BANDEO CROMOSÓMICO 
 
5.2.1. Bandeo G 
 
Para esta técnica se siguió el protocolo propuesto por Hlinka y colaboradores 
(2001) con modificaciones. Para este caso, las láminas extendidas fueron 
colocadas en un horno a 100°C por espacio de dos horas. Posteriormente, cada 
lámina fue sumergida en una solución de HCl 0.025N por 2 segundos, se lavaron y 
secaron para ser  llevadas luego a una solución 2XSSC a 45°C por espacio de 10 
minutos. Las láminas fueron nuevamente lavadas y secadas. Cada lámina fue 
coloreada con colorante Wright en Buffer fosfato pH 6.8 durante 2 minutos. 
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Finalmente las láminas se lavaron con abundante agua y fueron secadas al aire 
para su observación al microscopio óptico. 
 
5.2.2. Bandeo R 
 
Para esta técnica se siguió el protocolo propuesto por Ieshima y colaboradores 
(1984) con modificaciones. Las láminas extendidas fueron expuestas a una 
solución de flourocromo Hoescht 33258 (0.2 mg/ml) por 25 minutos. Las láminas 
lavadas y secadas se cubrieron con una solución de 2XSSC y se incubaron en 
una cámara cerrada con lámpara de mercurio por 8 minutos. Se procedió a la 
tinción con colorante Giemsa al 4% en agua destilada y metanol, por 7 minutos. 
Finalmente las láminas se lavaron con agua y se secaron al aire para su 
observación al microscopio óptico. 
 
5.2.3. Bandeo Q 
 
Para esta técnica se siguió el protocolo propuesto por Caspersson y 
colaboradores (1970) con  modificaciones. Las láminas extendidas fueron 
expuestas a una solución de Quinacrina al 0.05% por 15 minutos. Las láminas 
lavadas y secadas al aire se cubrieron con buffer fosfato pH 6.8 para ser 
observadas al microscopio de fluorescencia.  
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5.2.4. Bandeo C 
 
Las láminas trabajadas en esta técnica fueron previamente analizadas en Bandeo 
Q para la correcta identificación de cromosomas. En esta técnica se siguió el 
protocolo propuesto por Sumner (1972) con  modificaciones. Las láminas 
extendidas fueron expuestas a una solución de HCL 0.4N por 50 minutos. Las 
láminas lavadas y secadas se expusieron luego a una solución de BaOH al 3% por 
24 minutos, para luego ser deshidratadas en alcohol al 70% y al 96% por 5 
minutos. Cada lámina fue incubada en 2xSSC a 59°C por 16 horas, para luego 
realizar una nueva deshidratación en alcohol al 70% y al 96% por 5 minutos y 
colorear con colorante Giemsa al 5% en buffer fosfato pH 6.8 por 15 minutos. 
Finalmente las láminas se lavaron y secaron al aire para su observación al 
microscopio óptico. 
 
5.2.5. Bandeo NOR  
 
Las láminas trabajadas en esta técnica fueron previamente analizadas en Bandeo 
Q para la correcta identificación de cromosomas. En esta técnica se siguió el 
protocolo propuesto por Goodpasture y Bloom (1975) con  modificaciones. Las 
láminas extendidas fueron cubiertas con una solución de AgNO3 al 50% p/v en 
agua destilada. Cada preparación se incubó en cámara húmeda a 37°C durante 
48 horas. Las láminas fueron teñidas con colorante Giemsa al 2% en agua 
destilada por 15 segundos para su observación al microscopio óptico. 
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5.3. HIBRIDIZACIÓN IN SITU POR FLUORESCENCIA (ZOO-FISH) 
 
Para esta técnica se siguió el protocolo propuesto por la compañía Cambio 
(proovedora de sondas HSA) con  modificaciones. Se utilizaron sondas de 
cromosomas entero humano (WCP-HSA) 3, 14, 15, 16, 19, 21 y X.  Las láminas 
extendidas fueron sumergidas en formamida al 70% (en 2xSSC, pH 7.0) a 75°C 
por 8 minutos. Las láminas fueron luego deshidratadas en alcoholes al 70%, 90% 
y 100%. La mezcla de hibridación (sonda HSA y buffer de hibridación) se sumergió 
a baño de María a una temperatura de 65°C por 15 minutos y luego se mantuvo a 
una temperatura de 37ªC  por una hora, tiempo después del cual se coloca la 
mezcla de hibridación sobre la lámina deshidratada. La lámina fue cubierta con un 
cubreobjetos y se incubó en cámara húmeda a 37°C por 48 horas. Para el 
revelado se retiró el cubreobjetos y la lámina fue sumergida primero en una 
solución de 1xSSC  por 2 minutos a 43ªC y luego en una solución detergente a 
43°C por 2 minutos. La lámina es coloreada con DAPI, cubierta con cubreobjetos y 
llevada finalmente a observación al microscopio de fluorescencia. 
 
5.4. REGISTRO FOTOGRÁFICO DE METAFASES Y ORGANIZACIÓN DE 
CARIOTIPO 
 
Se tomaron microfotografías digitales a las metafases analizadas en cada técnica 
citogenética, mediante el uso de un microscopio óptico y el software para 
obtención y análisis de imágenes Lucia Karyotyping ®. Cada imagen fue 
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organizada para la obtención del cariotipo del ejemplar, tomando como base el 
cariotipo publicado para Sciurus granatensis (Arango, 2007) 
 
5.5. ANÁLISIS DE RESULTADOS 
 
Los cariotipos de cada ejemplar en cada una de las técnicas de bandeo 
cromosómico fueron comparados para establecer diferencias cromosómicas, en 
cuanto rearreglos o polimorfismos. Se establecieron citotipos y se analizaron las 
variaciones cromosómicas entre citotipos y morfotipos. Se determinaron las 
homeologías de la especie a partir del genoma humano según resultados de la 
hibridización in situ Zoo-FISH. Cada homeología encontrada en los citotipos 
evaluados fue comparada con los resultados obtenidos a partir de la hibridización 
genómica de Sciurus carolinensis (Li et al., 2004 y Stanyon et al., 2003). 
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6. RESULTADOS 
 
La evaluación genética mediante análisis citogenético convencional diferencial 
(bandas Q, G y R), no diferencial (bandas C y NOR) y citogenético molecular – 
ZOOFish de las ardillas colombianas del género Sciurus alojadas en centros de 
rescate animal mediante citogenética convencional y citogenética molecular (Zoo-
FISH) se expone a continuación a manera de tres (3) artículos científicos que 
desglosan la relevancia de la metodología y resultados obtenidos: 
 
 
Artículo 1:    DIVERSIDAD CITOGENÉTICA INTRAESPECÍFICA EN ARDILLAS  
         COLOMBIANAS DEL GÉNERO SCIURUS (RODENTIA,SCIURIDAE) 
 
Artículo 2:   INFERENCIAS CROMOSÓMICAS EVOLUTIVAS EN ARDILLAS  
        COLOMBIANAS DEL GÉNERO SCIURUS (RODENTIA, SCIURIDAE) 
 
Artículo 3:    PATRONES DE REPLICACIÓN Y BANDEO NO DIFERENCIAL EN  
ARDILLAS COLOMBIANAS DEL GÉNERO SCIURUS (RODENTIA,  
SCIURIDAE) 
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6.1. ARTICULO 1 
 
DIVERSIDAD CITOGENÉTICA INTRAESPECÍFICA EN 
ARDILLAS COLOMBIANAS DEL GÉNERO SCIURUS 
(RODENTIA, SCIURIDAE) 
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COLOMBIANAS DEL GÉNERO SCIURUS (RODENTIA, SCIURIDAE)  
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RESUMEN 
 
Las ardillas colombianas pertenecientes a la familia Sciuridae (género Sciurus) se 
encuentran ampliamente distribuidas en el país pero son escasos los estudios 
biológicos en relación a parámetros morfológicos, sistemáticos, biogeográficos y 
genéticos. En este caso y por medio del análisis de técnicas clásicas de bandeo 
cromosómico (bandas G), presentamos hallazgos relevantes a nivel citogenético 
que permiten establecer la presencia de una gran variación citogenética en el 
género con al menos 6 citotipos distinguibles según morfología y patrón de bandeo 
del par cromosómico 16 y 17.  
 
Palabras claves: citogenética, Sciurus, ardilla, cromosoma 
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ABSTRACT 
 
Colombian squirrels belonging to Sciuridae family (genus Sciurus) are widely 
distributed in the country but there are only a few studies about her biological 
parameters in relation to morphological, systematic, biogeographic and genetic 
relations. In this case, we present an analysis by classical banding chromosome 
techniques (G band), with relevant findings in the cytogenetic level that establish 
the presence of a large cytogenetic variation in the gender with at least 6 distinct 
cytotypes due to changes in morphology and banding pattern of chromosome 16 
and 17. 
 
Keywords: cytogenetics, Sciurus, squirrel, chromosome 
 
INTRODUCCION 
 
Biológicamente, el estudio de los cromosomas es utilizado para definir especies, si 
entendemos que cada una de éstas se encuentra determinada por un cariotipo 
definido. Es así como a nivel de la citogenética clásica o convencional es 
importante evaluar ciertas características cromosómicas como la morfología, el 
número básico en el cariotipo, el tamaño, el patrón de bandeo, la existencia de 
rearreglos cromosómicos estructurales, la cantidad o número de brazos cortos y 
largos dentro del cariotipo (Número Fundamental) (Jackson, 1971).  
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El orden Rodentia, perteneciente a los mamíferos, se caracteriza por su gran 
diversidad y por incluir especies de importancia en la investigación como Mus 
domesticus y Rattus novergicus, pertenecientes a la familia Muridae (Adkins et al., 
2003). Citogenéticamente estas especies se caracterizan por presentar altos 
niveles de rearreglos cromosómicos, dificultando el análisis intraespecífico dentro 
de la familia (Graphodatsky  et al., 2008). A este respecto y en comparación con 
los roedores usualmente estudiados dentro de la investigación biológica, Stanyon 
(2003) y Li (2004 y 2006) demostraron que los roedores no múridos muestran un 
genoma más conservado, útil para esclarecer dudas relevantes al análisis 
cromosómico (Graphodatsky et al., 2008). Dentro de los roedores no múridos se 
encuentran las ardillas voladoras arborícolas y terrestres quienes conforman la 
familia Sciuridae pero hasta el momento son pocos los reportes de evaluación 
citogenética dentro del grupo (Nadler y Hoffman, 1970; Lima y Langguth, 2002; 
Stanyon et al., 2003; Li et al., 2004; Li et al., 2006; Arango et al., 2007). 
 
En Colombia la familia Sciuridae se encuentra representada a través de tres 
géneros: Microsciurus y Sciurus diferenciados principalmente por el tamaño 
corporal y la morfología craneana (Wilson y Reeder, 2005). El género Microsciurus 
se encuentra representado por cuatro especies: M. alfari (costa nor-occidental), M. 
flaviventer (selva amazónica), M. mimulus (costa norte) y M. santanderensis (zona 
oriental) (Wilson y Reeder, 2005). Por su parte, el género Sciurus se encuentra 
representado en el país por cuatro especies (Wilson y Reeder, 2005): S. 
granatensis (en la región Caribe y la región Andina por debajo de los 3000 msnm), 
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S. igniventris (en la Orinoquía y Amazonía), S. pucheranii (en la zona Andina a 
elevaciones mayores de 2000 msnm) y S.spadiceus (en la Amazonía) (Cuervo et 
al., 1986). Morfológicamente, la identificación de estas especies se basa 
principalmente en el patrón de coloración del manto por lo cual Emmons (1990) 
definió tres patrones de coloración: patrón 1, localizado en el norte de Colombia, 
con dorso y cola naranja-rojizo brillante y vientre blanco; patrón 2, presente en el 
oriente del país, con dorso y cola café-oliváceo y vientre rojizo oscuro a naranja; y 
patrón 3, de la costa occidental de Ecuador y Colombia, con dorso negro oliváceo, 
extremidades y pies rojos a naranja y cola con punta negra.  
 
Genéticamente, la familia Sciuridae presenta pocos análisis a nivel cromosómico, 
encontrándose investigaciones en algunas especies europeas, norteamericanas, 
africanas y asiáticas (Nadler y Hoffman, 1970; Stanyon et al., 2003; Li et al., 2004; 
Li et al., 2006;). Los estudios en ardillas suramericanas son escasos y se limitan a 
las especies brasileñas S. alphonsei y S. spadiceus (Lima y Langguth, 2002). 
Todas las especies del género Sciurus reportadas presentan un cariotipo de 
2n=40 a excepción de los ejemplares colombianos que presentan un cariotipo de 
2n=42 (Nadler y Hoffmann, 1970;  Arango et al., 2007).   
 
Actualmente se están encaminando nuevos proyectos para esclarecer la 
diversidad citogenética de las ardillas colombianas, lo que permite una evaluación 
más precisa acerca de las variaciones intraespecíficas del genéro Sciurus en el 
país.  
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METODOLOGIA 
 
Se realizó una venopunción de sangre peritérica a 35 ejemplares de  ardillas) 
mantenidas en cautiverio en dos centros de rescate de fauna silvestre  (Unidad de 
Rehabilitación y Rescate de Animales Silvestres de la Universidad Nacional de 
Colombia (URRAS) y en el Centro de Recepción de Fauna de la Secretaría de 
Ambiente (CRRF)). Se realizaron cultivos convencionales para extracción de 
cromosomas metafásicos a partir de sangre periférica para cada uno de los 
ejemplares con medio RPMI 1640, suero fetal bovino y favina (mitógeno). Los 
cultivos fueron incubados a 37°C por 72 h.  La extracción de cromosomas 
metafásicos, se realizó con 100 ul de colchicina, 9 ml de solución hipotónica KCL 
0.075M y fijando el contenido celular con fijador Carnoy. Cada ejemplar fue 
fotografiado a nivel frontal, ventral y dorsal para obtener datos básicos acerca de 
la coloración del manto. 
 
TÉCNICAS DE BANDEO CROMOSÓMICO 
Bandeo G: Para esta técnica se siguió el protocolo propuesto por Hlinka y 
colaboradores (2001) con modificaciones. Para este caso, las láminas extendidas 
fueron colocadas en un horno a 100°C por espacio de dos horas. Posteriormente, 
cada lámina fue sumergida en una solución de HCl 0.025N por 2 segundos y se 
llevaron a una solución 2XSSC a 45°C por 10 minutos. Cada lámina fue coloreada 
con colorante Wright en Buffer fosfato pH 6.8 durante 2 minutos.  
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Registro fotográfico de metafases y organización de cariotipo 
Se tomaron microfotografías digitales a las metafases analizadas en cada técnica 
citogenética, mediante el uso de un microscopio óptico y el software para 
obtención y análisis de imágenes Lucia Karyotyping ®. Cada imagen fue 
organizada para la obtención del cariotipo del ejemplar, tomando como base el 
cariotipo publicado para Sciurus granatensis (Arango, 2007) 
Análisis de resultados 
Los cariotipos de cada ejemplar fueron comparados para establecer diferencias 
cromosómicas, en cuanto rearreglos o polimorfismos. Se establecieron citotipos y 
se analizaron las variaciones cromosómicas entre citotipos y morfotipos según 
coloración del manto.  
 
RESULTADOS 
 
Morfológicamente y a través de la observación de la coloración del manto, se 
lograron establecer dos morfotipos principales (morfotipo A y B) (Fig. 1) 
diferenciables por la presencia o ausencia de una banda gruesa de coloración 
negra en el dorso del animal, adicional a la gran variedad de tonalidades 
presentes en los ejemplares de ardillas colombianas y que fueron descritas con 
anterioridad por Emmons (1990). 
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A1     A2  
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Figura 1. Morfotipos presentes en las ardillas colombianas del género Sciurus. Obsérvese la gran 
varianción en coloración del manto con tonalidades rojizas, amarillas o negras. A1 y A2: Morfotipo 
A con manto sin banda negra en el dorso. B: Morfotipo B, ejemplar con banda negra en el dorso. 
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Para todos los ejemplares el número cromosómico es estable siendo de 2n=42. 
Los grupos cromosómicos observados correspondían a las características 
descritas por Arango et al., 2007: Grupo A (pares 1-6) de cromosomas grandes 
metacéntricos o submetacéntricos; Grupo B (pares 7-16) de cromosomas 
medianos, metacéntricos, submetacéntricos o acrocéntricos y Grupo C (pares 17-
20) de cromosomas pequeños, metacéntricos, submetacéntricos y acrocéntricos 
Sin embargo se encontraron hallazgos importantes en cuanto a la morfología y 
patrón de bandeo de dos pares cromosómicos (cromosoma 16 y 17) en el análisis 
citogenético comparativo de cada uno de los individuos analizados. En primera 
instancia, el par cromosómico 16, en el 80% de los ejemplares, presentaba una 
morfología acrocéntrica mediana y un patrón de bandeo característico, 
conformado por un bloque oscuro cubriendo parcialmente la totalidad del brazo 
largo y una región subterminal clara, de poca longitud, acompañada de una banda 
oscura fuerte (Fig. 2 A1). En el 20% restante de los individuos estudiados no se 
encontró un par cromosómico de morfología acrocéntrica igual al cromosoma 16 
descrito anteriormente. Por el contrario, se encontró un par metacéntrico y con un 
patrón de bandeo G característico con un bloque claro en brazo corto y bloque 
oscuro en brazo largo, distinto al cromosoma 16 acrocéntrico (Fig. 2 A2).  En 
segunda instancia, el par cromosómico 17 presentó gran variación (Fig. 3), 
observando morfologías metacéntricas y submetacéntricas, tamaños medianos y 
pequeños y heteromorfismos dentro del mismo par en un mismo ejemplar (Fig 3 
A3). 
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Figura 2. A1 y A2: Cariotipo de dos 
ejemplares de ardillas colombianas mostrando 
las diferencias morfológicas y de patrón de 
bandeo G en el par cromosómico 16. En la 
figura A1 el número fundamental es de 76 
mientras que en la A2 el número fundamental 
cambia a 78. B. Ideograma de los dos tipos de 
cromosoma 16 encontrados.  
 
**Las imágenes ampliadas de las figuras 2 A1 
y 2 A2 se encuentran en los Anexos 1 y 2 
respectivamente. 
Cromosoma 16 tipo a 
Cromosoma 16 tipo b 
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Figura 3. A1-A5: Cariotipos de diferentes ejemplares de ardillas colombianas mostrando los 
distintos tipos de cromosomas 17 encontrados a nivel de morfología, tamaño y patrón de bandeo. 
B: Ideogramas de los tipos de cromosoma 17 observados.  
**Las imágenes ampliadas de las figuras 3 A1-A5 se encuentran en los Anexos 3 al 7. 
  
A1. A2. 
A4. A3. 
B. A5. 
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DISCUSIÓN 
 
Una de las características morfológicas más llamativas en las ardillas colombianas 
es la coloración de su pelaje, que muestra desde las tonalidades rojizas intensas 
hasta grises y opacas, generando mantos vistosos y coloridos. Estos gradientes 
de coloración pueden hallarse influenciados por características medioambientales 
haciendo que  las ardillas pertenecientes a ambientes húmedos y de baja altitud 
presenten coloraciones más intensas en tonalidades rojizas y las ardillas de 
ambientes opuestos presenten entonces tonalidades más opacas o grises 
(Ridgway y Allen,1875; Wauters et al. 2004). En Colombia estas observaciones 
permitieron agrupar a las ardillas de coloración granate intensa, localizadas en la 
región Caribe y región Andina por debajo de los 3000 msnm como ejemplares de 
S. granatensis, y a los individuos de coloraciones grises y amarillentas opacas y 
que se localizaban en la zona Andina a elevaciones mayores de 2000 msnm como 
ejemplares de S. pucheranii (Wilson y Reeder, 2005). Sin embargo hasta el 
momento no existe reporte alguno en donde estas diferenciaciones se soporten 
con otros datos, por lo cual se iniciaron análisis citogenéticos en búsqueda de 
diferencias cromosómicas que pudieran esclarecer aún más el porqué de estas 
variaciones en los gradientes de coloración de las ardillas colombianas.  
 
Los cromosomas se catalogan como estructuras altamente compactas capaces de 
albergar la información genética de un individuo. Cada especie tiene un set 
particular de cromosomas caracterizados por número, morfología (posición del 
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centrómero), tamaño y patrón de bandeo (tinción cromosómica) conformando así 
el cariotipo. En el caso particular de Sciurus, encontramos para el género reportes 
cariológicos en donde se establece un numero cromosómico de 2n=40  para 
especies norteamericas, europeas y en algunos casos latinoamericanas 
(Liapunova y Vorontsov, 1970; Nadler et al., 1970; Lima y Langguth, 2002; 
Stanyon et al., 2003; Li et al., 2004; Li et al., 2006), con tamaños cromosómicos 
grandes, medianos y pequeños. En especial, los cromosomas sexuales de las 
especies pertenecientes a Sciurus, exhiben un patrón conservado en sus 
cromosomas sexuales, manteniendo la hipótesis de Ohno (1969), en donde se 
puede confirmar homeología del cromosoma X según  los patrones de bandeo. El 
cromosoma Y acrocéntrico de estos ejemplares llama la atención por su gran 
tamaño, equiparando a su par sexual, pero conservando su estructura y 
morfología en la totalidad de los individuos analizados. 
 
El conjunto de estos hechos ha permitido catalogar al genoma del género Sciurus 
como un genoma estable, particularmente útil para evaluaciones citogenéticas de 
identificación de especies y de análisis evolutivos (Stanyon et al., 2003). Sin 
embargo, al momento de evaluar citogenéticamente a las ardillas colombianas del 
género Sciurus, encontramos un número cromosómico aumentado (2n= 42) y 
varios rearreglos cromosómicos intraespecíficos que difieren de lo sugerido para la 
estabilidad genómica del género. Entre las variaciones citogenéticas se destacan 
las diferencias morfológicas y de bandeo en el par cromosómico 16 y 17 que 
desembocaron en el establecimiento de 6 nuevos citotipos. 
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La primera diferencia citogenética llamativa correspondía al cambio en morfología 
y patrón de bandeo del par cromosómico 16, que en un porcentaje de individuos 
se determinaba como submetacéntrico y en otros como acrocéntrico. Esta 
observación generaba un cambio en el Número Fundamental de los ejemplares 
analizados, entendiéndose esto como la cantidad de brazos cortos y largos de 
todos los autosomas presentes en un cariotipo (Matthey, 1945). La importancia del 
análisis del Número Fundamental (NF) en un cariotipo se centra en que éste 
puede llegar a ser utilizado como un indicativo de la cantidad de cromosomas 
acrocéntricos, metacéntricos y submetacéntricos en un individuo y que una 
disminución en este número es sinónimo de un rearreglo estructural de 
importancia en el individuo, tipo fusión o fisión céntrica o en otros casos tipo 
inversión pericéntrica. En los roedores es común encontrar cambios en el número 
fundamental (Elder, 1980; King, 1987; Nadler, 1969) y las ardillas colombianas no 
fueron la excepción. Para los ejemplares con el par cromosoma 16 acrocéntrico en 
número fundamental fue de 76, mientras que para los individuos con par 
cromosómico 16 submetacéntrico el número fundamental se estableció en 78 (Fig 
2 A1 y A2). Sin embargo la explicación de esta diferencia en el número 
fundamental entre estos dos grupo no logró establecerse, primero porque al 
suponer una fusión céntrica el número cromosómico (2n) debía haber cambiado 
entre ambos, hecho que no ocurrió y segundo, porque al suponer una inversión 
pericéntrica, los patrones de bandeo deberían mantenerse, hecho que tampoco 
ocurrió. Por lo tanto, es de suponer que ambos grupos, diferenciables por este 
único par cromosómico, pueden establecerse como morfotipos distintos en el 
! %$!
género Sciurus, con caminos evolutivos a nivel cromosómico distintos que deben 
ser estudiados a mayor profundidad.  
 
Sin embargo, al intentar relacionar estas observaciones citogenéticas con una de 
las características morfológicas más relevantes en las ardillas colombianas, como 
lo es la coloración de su manto, encontramos que es factible agrupar por 
gradientes de coloración y citotipo a los ejemplares estudiados. En nuestro caso, 
al agrupar únicamente los ejemplares cuya coloración del manto presentaba una 
única banda negra al dorso (morfotipo B), encontramos que citogenéticamente 
éstos presentaban un único par cromosómico 16 de morfología submetacéntrica, 
mientras que en los individuos restantes (morfotipo A), sin importar sus otros 
gradientes de coloración, la morfología del cromosoma 16 permanecía siendo 
acrocéntrica en cada caso. Esta observación permitió confirmar que en el género 
se presentan al menos dos morfotipos diferenciables tanto en lo morfológico como 
en lo citogenético, hallazgo relevante si se entiende que estas características 
pueden estar confirmando la existencia de dos especies distintas dentro del 
género. Ahora bien, analizando otras características citogenéticas encontramos 
que  los individuos del morfotipo B permanecen estables a este nivel en cualquier 
par cromosómico, mientras que en los ejemplares del morfotipo A se encontraron 
varios rearreglos cromosómicos en el par 17 que no involucraban cambios en el 
número fundamental. Estos comprendían desde variación en la morfología 
(metacéntrica o submetacéntrica), hasta variación en el tamaño, patrón de bandeo 
y adicionalmente, heteromorfismos en el mismo par dentro de un solo ejemplar 
 
analizado. Cada condición fue evaluada teniendo en cuenta la coloración del 
manto, en busca de alguna relación. Se encontró que individuos con gradientes de 
coloración similares poseían una misma variación citogenética en el par 
cromosómico 17, lo que permitió agrupar los ejemplares no solo en dos grandes 
morfotipos sino en 6 citotipos que fueron esquematizados para comprender aún 
mejor la organización citogenética y morfológica por coloración del manto de las 
ardillas colombianas (Figura 4). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 4. Morfotipos A y B encontrados en los ejemplares hasta el momento analizados de la 
familia Sciuridae según morfología y patrón de bandas G del cromosoma 16. 
**La imagen ampliada de la figura 4 se encuentra en el Anexo 8. 
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Fenotípicamente ambos morfotipos se diferencian por la presencia o ausencia de 
una banda negra en el dorso del ejemplar. Otras diferencias cromosómicas se han 
observado únicamente en los ejemplares del morfotipo A, específicamente en 
cuanto a morfología y patrón de bandas G del cromosoma 17 (Fig.4). 
 
A este nivel, es probable que la mayor diferencia en coloración del manto y 
posiblemente itntraespecífica, se encuentre relacionada con las variaciones 
citogenéticas del cromosoma 16 y 17. En este caso estaríamos frente a una 
posible diferenciación de especies dentro del género, evidente tanto en lo 
morfológico como en lo citogenético que no puede ser desligada de otras 
observaciones sistemáticas. 
 
Estos aspectos citogenéticos contribuyen a postular al género Sciurus como un 
modelo importante para análisis evolutivos, en especial para lograr establecer 
hipótesis acerca de los rearreglos cromosómicos involucrados entre las especies 
del género y sus posibles mecanismos de fijación.  
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RESUMEN 
 
Son numerosos los reportes a nivel mundial que muestran un creciente interés 
académico hacia el género Sciurus (Rodentia, Sciuridae) para realizar análisis 
evolutivos. Las características cromosómicas del género catalogan a los 
ejemplares de Sciurus como bases para el estudio de inferencias evolutivas a nivel 
citogenético, al presentar en muchos casos un genoma altamente conservado en 
el orden Rodentia.  En Colombia  se ha reportado una gran diversidad citogenética 
dentro del género, que a nivel evolutivo implican una serie sucesiva de cambios o 
rearreglos cromosómicos que pueden inducir a procesos de especiación. En este 
artículo se realiza una comparación de los citotipos de la ardilla colombiana frente 
a cariotipos de especies cercanas (Sciurus carolinensis) y se discuten posibles 
procesos evolutivos en el género.  
 
Palabras claves: citogenética, Sciurus, ardilla, evolución cromosómica 
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ABSTRACT 
 
Worldwide many reports show a growing academic interest to Sciurus (Rodentia, 
Sciuridae), specifically for evolutionary analysis. Chromosome characteristics of 
the genus cataloged the specimens of Sciurus as the bases for the study of 
evolutionary inferences at cytogenetic level, because is the gender that could have 
the most conserved genome in the order Rodentia. Colombia has reported a major 
cytogenetic diversity within the gender, that involve a number of successive 
changes or chromosomal rearrangements that can lead to speciation. In this article 
a comparison of cytotypes of the Colombian squirrel against karyotypes of closely 
related species (Sciurus carolinensis) are discussed and possible gender-
evolutionary processes are evaluated. 
 
Keywords: cytogenetics, Sciurus , squirrel, chromosome evolution 
 
INTRODUCCION 
 
Para un correcto análisis de especies es importante abordar un amplio espectro de 
áreas biológicas que concluyan en la correcta identificación del individuo analizado 
y que le proporcionen al público investigativo en general, herramientas 
informativas para ser usadas como base en estudios posteriores. El análsis 
citogenético se ha forjado en los últmos 40 años como una herramienta clave para 
la identificación de especies por medio del cariotipo, hasta el punto de resolver 
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problemas sistemáticos importantes, agobiados por confusas y difíciles 
apreciaciones morfológicas y taxonómicas entre especies similares (Nadler Ch, 
1964; Atchley WR, 1972; Aniskin VM et al., 2006; Ventura K et al., 2009;). En el 
caso particular del orden Rodentia, las evaluaciones cariológicas han permitido 
establecer que existe una gran variación citogenética en el grupo, encontrando 
géneros con gran diversidad citogenética intraespecífica (Liapunova y Vorontsov, 
1970; Li T et al., 2006; Arango y Bueno, 2010 en prensa).  Esta diversidad 
citogenética se ha explicado a razón de rearreglos cromosómicos importantes 
entre especies relacionadas tipo inversiones pericéntricas, fisiones, fusiones 
céntricas o translocaciones robertsonianas que no solo influyen directamente en el 
patrón de bandeo del cariotipo, sino también en el número diploide del ejemplar 
(2n) y en su número fundamental (Matthey, 1945; Patton y Sherwood, 1983). Este 
es el caso de las ardillas colombianas del género Sciurus, en donde reportes 
anteriores han establecido la presencia de varios citotipos con cambios 
cariológicos que interfieren en la morfología y patrón de bandeo de los pares 
cromosómicos 16 y 17, con cambio en el número fundamental entre 
morfoespecies cercanas  (NF=76 o NF=78) (Arango y Bueno, en prensa) y cambio 
en el número diploide dentro del mismo género, en especial cuando se comparan 
con individuos de Sciurus carolinensis (ardilla norteamericana) cuyo número 
diploide es de 40 (Arango C et al., 2007). Sciurus carolinensis es en la actualidad 
uno de los ejemplares del género con más evaluaciones citogenéticas en la 
actualidad, encontrando inclusive análisis genómicos comparativos mediante 
técnicas de citogenética molecular (ZooFish), en donde se han logrado establecer 
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homeologías con los cromosomas humanos 5, 6, 9, 11, 13, 14, 15, 17, 18, 20, 21 y 
X, y sintenias entre los cromosomas 1/8, 1/10, 2/17, 3/19, 3/21, 4/8, 7/16, 7/22, 
8/12, 10/13, 12/22,14/15, 15/20 y 16/19 (Stanyon et al., 2003; Li et al., 2004). Por 
lo tanto, una evaluación más precisa acerca de las variaciones intraespecíficas del 
género Sciurus en el país, no solo utilizando técnicas de bandeo convencionales, 
sino apoyándose de herramientas citogenéticas moleculares (ZooFISH) puede 
responder preguntas relevantes acerca de los procesos cromosómicos 
involucrados en esta diversidad citogenética intraespecífica y en cómo estos 
pueden llegar a ser mantenidos a lo largo de la evolución.  
 
METODOLOGIA 
 
COMPARACIÓN EN BANDEO G DE S. carolinensis VS ARDILLAS 
COLOMBIANAS. 
 
Los cariotipos establecidos con anterioridad por Arango y Bueno (en prensa) 
fueron tomados como base para el análisis de los rearreglos cromosómicos 
intraespecíficos. Se realizó un ideograma para cada uno de los morfotipos 
utilizando el software para análisis de imágenes Lucia Karyotyping ® y un total de 
35 imágenes en bandeo G fueron analizadas y comparadas en su totalidad con el 
cariotipo reportado para Sciurus carolinensis (Stanyon 2003).  
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HIBRIDIZACIÓN IN SITU POR FLUORESCENCIA (ZOO-FISH) 
 
Se realizaron cultivos citogenéticos convencionales en medio RPMI 1640 a partir 
de sangre periférica de ardillas mantenidas en cautiverio en dos centros de 
rescate de fauna silvestre  (Unidad de Rehabilitación y Rescate de Animales 
Silvestres de la Universidad Nacional de Colombia (URRAS) y en el Centro de 
Recepción de Fauna de la Secretaría de Ambiente (CRRF)). Una vez extraído el 
cultivo, se extendió un total de dos láminas por ejemplar para análisis 
citogenéticos moleculares. Para esta técnica se siguió el protocolo propuesto por 
la compañía Cambio (proovedora de sondas HSA) con  modificaciones. Se 
utilizaron sondas de cromosomas entero humano (WCP-HSA) 3, 14, 15, 16, 19, 21 
y X.  Las láminas extendidas fueron sumergidas en formamida al 70% (en 2xSSC, 
pH 7.0) a 75°C por 8 minutos. Las láminas fueron luego deshidratadas en 
alcoholes al 70%, 90% y 100%. La mezcla de hibridación (sonda HSA y buffer de 
hibridación) se sumergió a baño de María a una temperatura de 65°C por 15 
minutos y luego se mantuvo a una temperatura de 37ªC  por una hora, tiempo 
después del cual se coloca la mezcla de hibridación sobre la lámina deshidratada. 
La lámina fue cubierta con un cubreobjetos y se incubó en cámara húmeda a 37°C 
por 48 horas. Para el revelado se retiró el cubreobjetos y la lámina fue sumergida 
primero en una solución de 1xSSC  por 2 minutos a 43ªC y luego en una solución 
detergente a 43°C por 2 minutos. La lámina es coloreada con DAPI, cubierta con 
cubreobjetos y llevada finalmente a observación al microscopio de fluorescencia. 
! &'!
REGISTRO FOTOGRÁFICO DE METAFASES Y ORGANIZACIÓN DE 
CARIOTIPO 
 
Se tomaron microfotografías digitales a las metafases analizadas por citogenética 
molecular, mediante el uso de un microscopio óptico de fluorescencia y el software 
para obtención y análisis de imágenes Lucia G ®.  
 
RESULTADOS 
 
Para todos los cariotipos evaluados en bandeo G el número cromosómico es 
estable siendo de 2n=42. Los grupos cromosómicos observados correspondían a 
las características descritas por Arango (2007) con presencia de 6 citotipos 
diferenciados por la morfología y el patrón de bandeo G del par cromosómico 16 y 
17 (Fig.1). Ambos cariotipos fueron tomados como base para la realización de 
ideogramas cromosómicos (Fig. 1) y para la comparación citogenética con 
respecto al cariotipo de S. carolinensis reportado por  Stanyon y colaboradores 
(2003) (Fig. 2). 
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Figura 1. Ideogramas de los cariotipos presentes en las ardillas colombianas del género Sciurus. La morfología y 
patrón de bandeo del cromosoma 16 distingue dos morfotipos en el grupo: A. Morfotipo A, con cromosoma 16 
acrocéntrico y B. Morfotipo B, con cromosoma 16 submetacéntrico. 
 
**Las imágenes ampliadas de las figuras 1 A y 1 B se encuentran en los Anexos 9 y 10 respectivamente. 
 
A.   MORFOTIPO A B.   MORFOTIPO B 
Figura 2. Cariotipo en bandeo G de la ardilla Sciurus carolinensis (cortesía Roscoe Stanyon-Universidad de 
Florencia, Italia). Para esta especie el número diploide es 2n=40 
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La comparación citogenética entre los cariotipos de los dos morfotipos (A y B) 
encontrados en la ardilla colombiana frente al cariotipo reportado para S. 
carolinensis se muestra en las figuras 3 y 4.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 3. Comparación citogenética entre el cariotipo reportado para Sciurus carolinenesis (SCA) (Stanyon et al., 2003) y el establecido 
para el morfotipo A de la ardilla colombiana (SCOL). En recuadro se muestran los pares cromosómicos en donde no se encontraron 
homeologías entre las dos especies a nivel de orden en el cariotipo. 
 
**La imagen ampliada de la Figura 3 se encuentra en el Anexo 11. 
 
Figura 4. Comparación citogenética entre el cariotipo reportado para Sciurus carolinenesis (SCA) (Stanyon et al., 2003) y el establecido 
para el morfotipo B de la ardilla colombiana (SCOL). En recuadro se muestran los pares cromosómicos en donde no se encontraron 
homeologías entre las dos especies a nivel de orden en el cariotipo. 
 
**La imagen ampliada de la Figura 4 se encuentra en el Anexo 12. 
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La comparación detallada de cada cromosoma a nivel de patrones de bandeo 
permitió generar una nueva imagen comparativa para los dos morfotipos de la 
ardilla colombiana (Figuras 5 y 6). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 5. Comparación detallada a nivel de patrón de bandeo entre el cariotipo reportado para Sciurus 
carolinenesis (SCA) (Stanyon et al., 2003) y el establecido para el morfotipo A de la ardilla colombiana 
(SCOL). Bajo cada uno de los cromosomas de S carolinenesis cuya posición fue cambiada según 
homeología de patrón de bandeo, se encuentra el número cromosómico original. En este caso el cromosoma 
8 de la ardilla colombiana no encontró homeología alguna.    **La imagen ampliada de la Figura 5 se 
encuentra en el Anexo 13. 
Figura 6. Comparación detallada a nivel de patrón de bandeo entre el cariotipo reportado para Sciurus carolinenesis (SCA) 
(Stanyon et al., 2003) y el establecido para el morfotipo B de la ardilla colombiana (SCOL). Bajo cada uno de los 
cromosomas de S carolinenesis cuya posición fue cambiada según homeología de patrón de bandeo, se encuentra el 
número cromosómico original. En este caso el cromosoma 8 de la ardilla colombiana y el cromosoma 13 de Sciurus 
carolinensis no encontraron homeología alguna.       **La imagen ampliada de la Figura 6 se encuentra en el Anexo 14. 
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Las evaluaciones a nivel de citogenética molecular permitieron detectar señales 
positivas de hibridación para el cromosoma 3 humano sobre los cromosomas 5, 15 
y 16 del morfotipo B de la ardilla colombiana (Figura 7A) e hibridaciones positivas 
para el cromosoma 16 humano sobre el cromosoma 19 del morfotipo B de la 
ardilla colombiana (Figura 7B). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Desafortunadamente no se lograron detectar señales de hibridación con sondas 
WCP HSA 14, 15, 19, 21 y X.  
 
 
Figura 7. A. Hibridación in situ por fluorescencia – ZOOFish de sonda de cromosoma 3 humano  en rojo (WCP 3) 
sobre el morfotipo B de la ardilla colombiana. Se distinguen señales positivas sobre el brazo corto de los 
cromosomas 5, 15 y 16. B. Hibridación in situ por fluorescencia – ZOOFish de sonda de cromosoma 16 humano  
en verde (WCP 16) sobre el morfotipo B de la ardilla colombiana. Se distinguen señales positivas sobre el brazo 
corto y parte proximal del brazo largo del cromosoma 19 del morfotipo B de la ardilla colombiana. 
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DISCUSION 
 
Diferentes organismos tienen diferentes sets de cromosomas, diferentes 
cariotipos. Sin embargo, entre especies relacionadas, estos cariotipos pueden 
llegar a ser similares, diferenciándose únicamente por algunos pares 
cromosómicos. El porqué de estas similitudes y diferencias puede ser respondido 
mediante el análisis del origen de las características cromosómicas de cada 
especie y cómo éstas logran determinar un camino evolutivo que puede llegar a 
generar procesos de especiación. Son cuantiosos los reportes en donde se 
establece que no solo basta con la aparición de un único rearreglo cromosómico 
para generar una nueva especie (Nadler et al., 1971; Nachman y Myers, 1989; 
Richard et al., 2003; Bourque  et al., 2006). En general, la especiación debe ir 
acompañada de una variedad de cambios cromosómicos, génicos, morfológicos e 
incluso medioambientales que le otorguen al nuevo grupo mecanismos de 
diferenciación  contundentes frente a grupos relacionados (King, 1993; Rieseberg, 
2001, Sumner, 2003; Li  et al., 2006). 
 
Los mamíferos son los ejemplares comúnmente utilizados para este tipo de 
análisis, específicamente los primates, debido a su cercanía con el hombre 
(Wienberg et al., 2005). En la actualidad el estudio de los procesos evolutivos se 
ha diversificado a otras especies de importancia biológica y biomédica, como por 
ejemplo los roedores. El orden Rodentia, perteneciente a los mamíferos, se 
caracteriza por su gran diversidad (Adkins et al., 2003). Sin embargo, los estudios 
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evolutivos en este grupo no han logrado ser concluyentes debido al alto nivel de 
rearreglos cromosómicos encontrados, ocasionando que las relaciones 
filogenéticas entre las líneas basales de este orden permanezcan inciertas  
(Graphodatsky  et al., 2008). A este respecto, Richard (2003), Stanyon (2003) y Li 
(2004 y 2006) demostraron que, en comparación con los roedores usualmente 
estudiados dentro de la investigación biológica, los roedores no múridos (ardillas) 
muestran un genoma más conservado, sugiriendo tomar este orden como base 
para el análisis genómico comparativo (Graphodatsky et al., 2008).  
 
La ardilla colombiana ha representado a nivel citogenético un grupo ampliamente 
diverso, llevando consigo no solo morfotipos diferenciables a nivel morfológico, 
sino citotipos difícilmente distinguibles morfológicamente pero con características 
cromosómicas marcadas. Estos hallazgos catalogan a la ardilla colombiana como 
un ejemplar de interés para análisis comparativos con especies cercanas como es 
el caso de la ardilla norteamericana Sciurus carolinensis. Las dos especies no solo 
difieren en características morfológicas evidentes (coloración de piel) sino también 
en su número cromosómico, teniendo Sciurus carolinensis un 2n =40 (Fig. 2) y la 
ardilla colombiana un 2n=42. Esta primera gran observación genera a nivel 
genético una diferenciación importante. Sin embargo, al momento de continuar 
con una evaluación aún más detallada de las características cromosómicas de 
estos dos grupos, encontramos que ambos exhiben cierto porcentaje de 
homeologías en cuanto a nivel de orden (Fig. 3 y 4), tamaño y morfología 
cromosómica, extendiéndose incluso a los patrones de bandeo (Fig. 5 y 6). Para el 
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caso particular del morfotipo A, encontramos una homeología total con S. 
carolinensis en los cromosomas 1, 2, 3, 4, 6, 7, 9, 10, 11, 12, 14, 15, 18, 19, 20, X 
y Y (Fig, 5). Los cromosomas 5, 13, 16 y 17 exhiben una homeología parcial a 
razón de diferencias morfológicas y de tamaño. El cromosoma 8 fue el único par 
del set en no presentar homeología alguna en patrón de bandeo con respecto a S. 
carolinensis. A nivel evolutivo, si se supone que diversos rearreglos cromosómicos 
en S. carolinensis dieron origen al morfotipo A de la ardilla colombiana, se podría 
suponer entonces la aparición de un primer rearreglo tipo fisión centromérica en el 
cromosoma 13 de S. carolinensis que originaría dos pares cromosómicos distintos. 
Uno de homología total con el cromosoma 16 de la ardilla colombiana y otro de 
morfología acrocéntrica que no se presenta en estos ejemplares, por lo que 
posiblemente se halle fusionado con otro par cromosómico. Sin embargo para la 
confirmación de esto es indispensable la realización de una bandeo C que permita 
distinguir señales de heterocromatina centromérica. En este caso se esperaría una 
doble señal de banda centromérica en un par cromosómico del morfotipo A de la 
ardilla colombiana. En el caso del morfotipo B, la comparación citogenética frente 
al cariotipo de S. carolinensis muestra homeologías totales en los cromosomas 1, 
2, 3, 4, 6, 7, 9, 10,11, 12, 14, 15, 16, 18, 19, 20, X y Y y homeologías parciales en 
los cromosomas 13 y 17 (Fig. 6). Los cromosomas 5 y 8 del morfotipo B no 
presentaron homeología con ningún par de S.carolinensis. Por su parte, el 
cromosoma 13 de S. carolinensis no mostró homeología con ningún par del set del 
morfotipo B de la ardilla colombiana. De la comparación de ambos análisis llama la 
atención la alta homeología entre ambos morfotipos con respecto a S. 
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carolinensis, pero es aún más interesante observar cómo el cambio en morfología 
del cromosoma 16 de la ardilla colombiana genera un cambio en el número de 
homeologías presentes en el morfotipo A con respecto al morfotipo B. Una 
morfología acrocéntrica del cromosoma 16, propia del morfotipo A, condiciona 
para que solo un par (cromosoma 8, Fig. 5) no presente homeología completa o 
parcial con S. carolinensis, mientras que una morfología metacéntrica como la 
presente en el morfotipo B determina que dos pares cromosómicos de la ardilla 
colombiana y un par de la ardilla norteaméricana no presenten homeología total o 
parcial (Fig. 6). Esta observación hace suponer que los dos morfotipos de ardillas 
presentes en Colombia puedan estar exhibiendo procesos evolutivos distintos a 
nivel citogenético, que generan conformaciones cromosómicas distintas a través 
de distintos tipos de rearreglos y que por ende terminan por cambiar las 
homologías de cada uno con respecto a especies relacionadas (S.carolinensis).  
Estas características pueden relacionarse con procesos de especiación, elemento 
clave para sugerir que el morfotipo A y el morfotipo B podrían ser dos especies 
distintas dentro del género Sciurus en Colombia. Sin embargo, la confirmación de 
esta apreciación solo se puede esclarecer con estudios sistemáticos tradicionales 
(morfológicos y biogeográficos) y con análisis acerca de la capacidad de fertilidad 
entre ambos morfotipos, objetivos no presentes en esta investigación, pero que a 
futuro jugarían un papel determinante para la evolución sistemática del género en 
el país. 
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La variedad de cambios cromosómicos durante la evolución de especies 
relacionadas, parece indicar sin embargo que no se requiere un único rearreglo 
cromosómico para conducir a un proceso de especiación, según los postulados 
del modelo de evolución en Cascada citados en Rieseberg  (2001) y Sumner, 
(2003). Aunque ciertos tipos de cambios cromosómicos únicos sí pueden 
promover la especiación en el momento en que interfieran con la fertilidad de los 
individuos, específicamente en los portadores del rearreglo cromosómico en 
estado heterocigoto ya que no tendrían una meiosis normal y provocarían la 
formación de gametos anormales. Sin embargo, este estado heterocigoto puede 
ser fijado por deriva y endogamia en una población aislada de la original según 
postulados del Modelo de evolución cromosómica Transilience citado en 
Rieseberg (2001), lo que concluiría en un proceso de especiación.  En adición, un 
siguiente modelo de evolución cromosómica, el Modelo Recombinacional, plantea 
que la hibridización entre dos poblaciones cromosómicamente divergentes 
conlleva a la imposición de rearreglos preexistentes diferenciándose de las 
especies parentales, es decir, un nuevo genotipo recombinante (con más de dos 
rearreglos cromosómicos distintos) puede ser establecido si es  lo suficientemente 
divergente del cariotipo parental. 
 
En el caso de las ardillas colombianas, los modelos anteriormente descritos se 
logran aplicar al momento de inferir acerca de los procesos evolutivos a nivel 
cromosómico en estos ejemplares. Se puede sugerir que un primer rearreglo 
cromosómico haya ocurrido en la especie parental y hubiese sido fijado por 
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endogamia cumpliendo con lo planteado en el modelo Transilience. Sin embargo, 
durante la comparación citogenética de las ardillas colombianas con respecto a su 
especie relacionada, S. carolinensis y que fue tomada como base de análisis, se 
evidenció que no solo existe un único rearreglo cromosómico, si no que por el 
contrario pueden ser varios los procesos cromosómicos involucrados en esta 
diferenciación de especies (Fig. 5 y 6). Esto nos lleva a sugerir que para el 
establecimiento del cariotipo de las ardillas colombianas ha sido necesario un 
modelo de evolución cromosómica tipo cascada. Ahora bien, las ardillas 
colombianas muestran una gran variedad intraespecífica a nivel citogenético, 
encontrándose hasta 6 citotipos en una solo población analizada. Esta 
observación cumpliría con lo esperado dentro del modelo recombinacional,  en 
donde la fijación de varios rearreglos cromosómicos intraespecíficos, en especial 
observando los cambios en morfología del cromosoma 16 (Fig. 1) y del 
cromosoma 17, permiten la especiación no solo del cariotipo parental, sino de los 
divergentes. 
 
Ahora bien, dentro de los mamíferos, independientemente de los procesos de 
especiación encontrados, el cromosoma X se mantiene altamente conservado 
dentro del grupo (Ohno, 1969) y adicionalmente son detectables varias  sintenias o 
regiones cromosómicas conformadas por la asociación de dos segmentos de 
cromosomas distintos que permanecen unidos a lo largo de la evolución. En el 
grupo, las sintenias más conocidas son las de los cromosomas humanos 3/21, 
14/15 y 16/19 (Graphodatsky et al., 2008) y han sido de igual manera reportadas 
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para S. carolinensis (Stanyon et al., 2003; Li et al., 2006). Para reafirmar la 
homeología del cromosoma X humano con el de las ardillas (observación descrita 
a nivel de bandeo convencional G) y detectar la presencia de las sintenias 3/21, 
14/15 y 16/19 en  las ardillas colombianas, se recurrió al ZooFish, utilizando 
sondas cromosómicas totales de cromosomas humanos 3, 14, 15, 21 y X.  Se 
detectaron señales positivas del cromosoma 3 humano sobre los brazos cortos de 
los cromosomas 5 y 16 y sobre casi la totalidad del cromosoma 15 del morfotipo B 
de la ardilla colombiana (Fig.7 A). También se detectó señal positiva para el 
cromosoma 16 humano sobre el brazo corto y región proximal del brazo largo del 
cromosoma 19 del morfotipo B (Fig. 7B). Ambas observaciones son 
correspondientes a lo reportado para S.carolinensis (Stanyon et al., 2003; Li et al., 
2006). Sin embargo, no se lograron detectar señales de hibridación para los 
cromosomas 14, 15 y X, posiblemente debido a dificultades con el manejo de la 
sonda utilizada. Durante la estandarización de la técnica de ZooFish en el 
laboratorio, se evidenció un difícil proceso de alineamiento de la sonda humana 
sobre el genoma de la ardilla. En casi la totalidad de los ensayos, (variando 
condiciones de desnaturalización) la sonda no hibridizaba fuertemente por lo que 
durante el proceso de lavado, era bastante fácil que la misma se desprendiera. 
Esta observación, llevó a utilizar una astringencia baja que desembocó en los 
resultados positivos con los cromosomas humanos 3 y 19 en uno de los 
ejemplares del morfotipo B. Sin embargo, durante todo este proceso de 
estandarización se utilizó casi en su totalidad la reserva de extendidos 
cromosómicos de los ejemplares de ardillas muestreados, por lo que no se 
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alcanzó a detectar una señal positiva de los cromosomas humanos restantes. Sin 
embargo, la localización encontrada de los sondas humanas 3 y 16 sobre los 
cromosomas de las ardillas colombianas, correspondientes a las reportadas en 
S.carolinensis permiten suponer que las señales de hibridación de los 
cromosomas 19 y 21 deben encontrase adyacentes para mantener la sintenia 
propia del grupo.  
 
En conclusión, vemos que la ardilla colombiana comparte una alta similitud con S. 
carolinensis, independientemente de las diferencias en número diploide y 
morfología en algunos de sus pares cromosómicos, confirmando que en efecto, 
este género se encuentra altamente conservado en los roedores y que su estudio 
en detalle puede ser utilizado en análisis evolutivos. 
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RESUMEN 
 
Las ardillas colombianas muestran una gran variabilidad citogenética lo que ha 
despertado el interés en ahondar aspectos evolutivos en el grupo. Para esto varias 
herramientas de bandeo cromosómico deben ser analizadas con detenimiento en 
conjunto con la técnica clásica de bandeo G. Estas técnicas incluyen otras bandas 
diferenciales como la banda Q y R y bandas no diferenciales tipo banda C y NOR. 
Se explica la utilidad de cada uno de estos complementos en el análisis 
citogenético de especies y las observaciones para los citotipos de las ardillas 
colombianas. 
 
Palabras claves: citogenética, Sciurus, ardilla, cromosoma, heterocromatina 
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ABSTRACT 
 
Colombian Squirrels cytogenetics showed a great variability which has renewed 
the interest in evolutionary aspects within the group. Many chromosome banding 
tools must be analyzed carefully in addition to the classical G-banding G technique. 
These techniques include other differential bands like Q and R banding and 
nondifferential banding (C and NOR). In this article the use of each of these 
supplements in the cytogenetic analysis of species and cytotypes observations for 
the Columbian squirrels is explained. 
 
Keywords: cytogenetics, Sciurus, squirrel, chromosome, heterocromatin 
 
INTRODUCCIÓN 
 
Para la correcta evaluación cromosómica de una especie, no solamente es 
necesario establecer el número cromosómico (2n) y Número Fundamental (NF) 
sino que es indispensable la caracterización del cariotipo mediante bandas 
diferenciales que le proporcionan a cada uno de los cromosomas del ejemplar un 
patrón de bandas oscuras y claras característico. Cada uno de los homólogos 
debe exhibir igual patrón de bandeo. Una diferencia en este aspecto podría ser 
indicativa de un rearreglo estructural tipo deleción, translocación, inversión o 
duplicación, lo que a nivel biológico sería determinante para diferenciar especies 
relacionadas. Existen tres tipos de bandas cromosómicas diferenciables: Bandas 
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Q, Bandas G y Bandas R. Dentro de las técnicas de bandeo G y Q, las bandas 
oscuras o fluorescentes son indicativas de un alto contenido en Adenina-Timina, 
mientras que las claras contienen Citocina-Guanina (Schreck et al.,1973; Drets, 
2002). La importancia de esta observación radica en la densidad génica de cada 
banda. A mediados de la década de los 60’s se estableció el término de isocoros 
para definir regiones de ADN según su densidad génica. Se nombraron entonces 
los isocoros de baja densidad (L1 y L2) como aquellas regiones de ADN con 1 gen 
cada 150 kb y los isocoros de alta densidad (H1, H2 y H3) como secciones de 
ADN con 1 gen cada 9 kb (Costantini M.A et al. 2006). Cuando se establece una 
comparación de las bandas cromosómicas con respecto a la ubicación de los 
isocoros se observa que los isocoros de baja densidad muestran correspondencia 
con la ubicación de bandas oscuras o fluorescentes provenientes del bandeo G 
y/o Q respectivamente, en cualquier par cromosómico. De igual manera los 
isocoros de alta densidad se ubicaron en las bandas claras u opacas. Estas 
observaciones confirmaron que las regiones oscuras o fluorescentes a nivel 
cromosómico, ricas en Adenina-Timina, son entonces regiones de baja densidad 
génica.  Por otro lado, la técnica de bandeo R, que recibe su nombre al generar 
una coloración reversa a la observada en la banda G, exhibe en los cromosomas 
bandas claras  que determinan regiones ricas en Adenina-Timina y oscuras ricas 
en Citocina-Guanina. De este modo, la técnica de bandeo R permite visualizar las 
regiones ricas en actividad génica en cada uno de los cromosomas de la especie 
analizada, mediante la visualización de región como bandas oscuras a lo largo del 
cromosoma. Una de las características más relevantes en esta técnica de bandeo 
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radica en la facilidad de observación del cromosoma X inactivo en las hembras de 
los mamíferos al presentarse éste de coloración clara en una mayor proporción 
con respecto a su homólogo. La inactivación de este cromosoma se origina por 
procesos complejos a nivel molecular que tienen como objetivo generar un RNA 
de función silenciadora denominado RNAXist encargado de cubrir el cromosoma X 
inactivo génicamente (Plath, 2002). Citogenéticamente este hecho se observa 
como un cromosoma X sin coloración positiva u oscura en bandeamiento R 
(Schmidt et al., 1982), lo que confirma su baja actividad génica.  
 
Existen otras técnicas adicionales de bandeo, cuya función principal es la 
detección de características puntuales a nivel cromosómico. Este tipo de bandeo 
recibe el nombre de no diferencial, ya que no hace distinción entre los 
cromosomas de una célula y por lo tanto no permite la organización de un 
cariotipo. Dentro de este tipo de bandeo cromosómico se encuentran las Bandas 
C y las Bandas NOR que detectan heterocromatina altamente repetitiva o 
heterocromatina centromérica (coloración C positiva)(Drets, 2002) y regiones de 
alto contenido de ADN ribosomal (coloración NOR positiva) (Verma y Babu, 1995). 
Estas señales pueden ser distintivas en cada especie, encontrándose aumentadas 
en una o disminuídas en número y/o tamaño en otras, e incluso con cambio en 
posición cromosómica. Esta característica propia de las señales de bandeo C y 
NOR, permite la identificación de cromosomas marcadores (portadores de la 
señal), útiles para la diferenciación entre especies. 
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Para las ardillas colombianas los patrones de bandeo G han sido descritos con 
anterioridad (Arango et al., 2007). Sin embargo, las observaciones acerca del 
comportamiento de otros tipos de bandeamiento cromosómico sobre las ardillas 
colombianas es incipiente, encontrándose solo una referencia (Arango, et al., 
2007).  
 
METODOLOGÍA 
 
Se realizó una venopunción de sangre peritérica a 35 ejemplares de  ardillas 
mantenidas en cautiverio en dos centros de rescate de fauna silvestre  (Unidad de 
Rehabilitación y Rescate de Animales Silvestres de la Universidad Nacional de 
Colombia (URRAS) y en el Centro de Recepción de Fauna de la Secretaría de 
Ambiente (CRRF). Se realizaron cultivos convencionales para extracción de 
cromosomas metafásicos a partir de sangre periférica para cada uno de los 
ejemplares con medio RPMI 1640, suero fetal bovino y favina (mitógeno). Los 
cultivos fueron incubados a 37°C por 72 h.  La extracción de cromosomas 
metafásicos, se realizó con a 100 ul de colchicina, 9 ml de solución hipotónica KCL 
0.075M y fijando el contenido celular con fijador Carnoy.  
 
TÉCNICAS DE BANDEO CROMOSÓMICO 
 
Bandeo Q: Para esta técnica se siguió el protocolo propuesto por Caspersson y 
colaboradores (1970) con modificaciones. Las láminas extendidas fueron 
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expuestas a una solución de Quinacrina al 0.05% por 15 minutos. Las láminas 
lavadas y secadas al aire se cubrieron con buffer fosfato pH 6.8 para ser 
observadas al microscopio de fluorescencia. 
 
Bandeo R: Para esta técnica se siguió el protocolo propuesto por Ieshima y 
colaboradores (1984) con modificaciones. Las láminas fueron expuestas a una 
solución de flourocromo Hoescht 33258 (0.2 mg/ml) por 25 minutos. Luego se 
cubrieron con una solución de 2XSSC y se incubaron en una cámara cerrada con 
lámpara de mercurio por 8 minutos para luego teñir con colorante Giemsa al 4% 
en agua destilada y metanol, por 7 minutos.  
 
Bandeo C: Las láminas trabajadas en esta técnica fueron previamente analizadas 
en Bandeo Q para la correcta identificación de cromosomas. Para esta técnica se 
siguió el protocolo propuesto por Sumner (1972) con  modificaciones. Las láminas 
fueron expuestas a una solución de HCL 0.4N por 50 minutos, luego a una 
solución de BaOH al 3% por 24 minutos, para luego ser deshidratadas en alcohol 
al 70% y al 96% por 5 minutos. Cada lámina fue incubada en 2xSSC a 59°C por 
16 horas, para luego realizar una nueva deshidratación en alcohol al 70% y al 96% 
por 5 minutos y colorear con colorante Giemsa al 5% en buffer fosfato pH 6.8 por 
15 minutos.  
 
Bandeo NOR: Las láminas trabajadas en esta técnica fueron previamente 
analizadas en Bandeo Q para la correcta identificación de cromosomas. Para esta 
! )"!
técnica se siguió el protocolo propuesto por Goodpasture y Bloom (1975) con  
modificaciones. Las láminas fueron cubiertas con una solución de AgNO3 al 50% 
p/v en agua destilada. Cada preparación se incubó en cámara húmeda a 37°C 
durante 48 horas. Las láminas fueron teñidas con colorante Giemsa al 2% en agua 
destilada por 15 segundos para su observación al microscopio óptico. 
 
Registro fotográfico de metafases y organización de cariotipo 
Se tomaron microfotografías digitales a las metafases analizadas en cada técnica 
citogenética, mediante el uso de un microscopio óptico y el software para 
obtención y análisis de imágenes Lucia Karyotyping ®. Cada imagen en bandeo Q 
y R fue organizada para la obtención del cariotipo del ejemplar, tomando como 
base el cariotipo publicado para Sciurus granatensis (Arango et al., 2007) 
 
Análisis de resultados. 
Las metafases de cada ejemplar fueron comparadas para establecer diferencias 
cromosómicas, a nivel de bandeo no diferencial (banda C y NOR) y las células con 
bandeo diferencial Q y R fueron organizadas para el establecimiento del cariotipo.  
 
RESULTADOS 
 
Luego del bandeamiento cromosómico utilizando técnicas diferenciales Q y R, se 
estableció para todos los ejemplares un número cromosómico de 2n=42 con 
grupos cromosómicos según las características descritas por Arango (2007).  Para 
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cada uno de los dos morfotipos (A y B) diferenciados por la morfología 
acrocéntrica o metacéntrica del cromosoma 16, se obtuvo una microfotografía 
digital con ayuda del software Lucia Karyotyping (Fig 1 y 2) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 1. Metafases en Bandeo Q de dos ejemplares de la ardilla colombiana. A. Metafase del morfotipo A 
mostrando el par cromosómico 16 acrocéntrico que lo caracteriza. B. Metafase del morfotipo B mostrando el par 
cromosómico 16 submetacéntrico que lo caracteriza y el cromosoma Y. 
 
**Las imagenes ampliadas de las Figuras 1A y 1B se encuentran en el Anexo 15 y 16 respectivamente. 
 
A 
 
B 
Figura 2. Metafases en Bandeo R de la ardilla colombiana. A. Metafase de una hembra del morfotipo A. B. Metafase 
de un macho del morfotipo B. Nótese en ambos casos el patrón de inactivación de uno de los cromosomas sexuales y 
de los brazos largos de los cromosomas 1, 2, 3, 4, 5 y 9 en ambos morfotipos y del cromosoma 17 en el morfotipo A. 
 
**Las imagenes ampliadas de las Figuras 2A y 2B se encuentran en el Anexo 17 y 18  respectivamente. 
 
 
A 
 
B 
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Para cada uno de los morfotipos se establecieron las características del patrón de 
bandeo C (Fig 3, 4 y 5) y NOR, con el fin de localizar heterocromatina 
centromérica y regiones organizadoras nucleolares (Fig.6). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Adicionalmente se encontraron diferencias en el patrón de bandeo C de los 
citotipos del morfotipo A, según morfología del cromosoma 17 (Fig. 4). 
 
 
 
 
Figura 3. A. Metafase en bandeo C de una hembra del morfotipo A. B. Metafase en bandeo C de un macho del 
morfotipo B. Se destacan los cromosomas 16 que definen los cariotipos de ambos morfotipos y la ausencia de 
bandeo C positivo en el cromosoma sexual Y. 
 
**Las imagenes ampliadas de las Figuras 3A y 3B se encuentran en el Anexo 19 y 20  respectivamente. 
 
 
B 
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Figura 4. Metafases en Bandeo Q y su correspondiente imagen en Bandeo C para dos citotipos del morfotipo A. A. 
Bandeo Q y C de un citotipo con cromosoma 17 tipo a (Arango y Bueno, en prensa). Se detallan los cromosomas 14, 
16 y 17. Se observa una señal positiva centromérica en el cromosoma 14, indicando una inversión pericentromérica. 
B.Bandeo Q y C de un citotipo con cromosoma 17 tipo b (Arango y Bueno, 2010b en prensa). Se detallan los 
cromosomas 16, 17 y Y.  
 
**Las imagenes ampliadas de las Figuras 4A y 4B se encuentran en el Anexo 21 y 22  respectivamente. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 5. Señales positivas en Bandeo C de los ejemplares de la ardilla colombiana. Sin importar el citotipo, se observa 
una señal de heterocromatina centromérica aumentada del brazo largo de los cromosomas 3 e inversión pericentromérica 
en los cromosomas 14. La señal intersticial de heterocromatina centromérica del cromosoma 5 únicamente se encuentra 
en los citotipos del morfotipo A. En los individuos del morfotipo B, el cromosoma 5 solo presentó señal positiva para 
centrómero 
 
**La imagen ampliada de la Figura 5 se encuentra en el Anexo 23. 
 
Figura 6. Señales positivas en Bandeo NOR de los ejemplares de la ardilla colombiana. Sin importar el citotipos, se 
observan señales positivas para Regiones Organizadoras Nucleolares (NOR) en los cromosomas 1, 3, 4 y 20. 
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DISCUSIÓN 
Las técnicas de bandeo diferenciales tienen como fin el reconocimiento y la 
organización del cariotipo de una especie. Una de las técnicas de bandeo 
diferencial más usada a nivel mundial es la técnica de bandeo G, cuyo 
procesamiento y observación es de fácil acceso y económicamente no necesita de 
equipos o químicos altamente especializados para su lectura. Otros tipos de 
bandeo diferencial como las bandas Q o las bandas R, aunque son de bajo uso a 
nivel de análisis investigativos en citogenética, permiten de igual manera realizar 
ordenamientos cromosómicos y detección de anomalías numéricas y estructurales 
importantes. El Bandeo Q utiliza como colorante un fluorocromo denominado 
Quinacrina que es altamente afín a las regiones ricas en Adenina y Timina 
(Schmid M, et al., 1992), permitiendo que al microscopio de fluorescencia se 
observen y diferencien los cromosomas según patrones de bandas fluorescentes y 
opacas. De esta manera una intensidad aumentada de la fluorescencia en una 
banda en particular, significaría un incremento en Adenina y Timina, que según 
correspondencia con las características de los isocoros, sería de baja densidad y 
expresión génica. En algunos mamíferos, específicamente en los humanos y en 
algunos primates, el cromosoma Y tiene en su porción terminal una región 
bastante rica en contenido de Adenina y Timina, por lo que cuando se realiza esta 
técnica de bandeo, el cromosoma exhibe una gran luminosidad a comparación del 
set cromosómico total (Schmid M, et al., 1992). Esta característica le proporciona 
al cromosoma Y una fácil observación. En el caso de las ardillas colombianas, el 
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tamaño del cromosoma Y supondría una gran repetición de Adenina y Timina que, 
debido a la afinidad con la quinacrina, proporcionaría una luminosidad fuerte en la 
metafase mediante bandeo Q. Sin embargo esta suposición no se detectó en 
ninguno de los ejemplares macho estudiados. De hecho ningún otro cromosoma 
presentó fluorescencia aumentada (Fig. 1).  
 
Por otro lado, la banda R a la vez que permitió establecer de nuevo el cariotipo de 
los ejemplares, permitió detectar no solo la inactivación de uno de los cromosomas 
X en las hembras (Fig. 2A), sino también un patrón de inactivación en el 
cromosoma Y (Fig. 2B), patrones de inactivación no esperados en los brazos 
largos de los cromosomas 1, 2, 3, 4, 5 y 9 (Fig. 2B) en ambos morfotipos y patrón 
de inactivación en brazos largos de los cromosomas 17 de algunos ejemplares del 
morfotipo A (Fig. 2A). Los patrones de inactivación en uno de los cromosomas 
sexuales, son patrones esperados que demuestran los mecanismos de 
compensación génica, por medio de silenciamiento (Plath, 2002). Sin embargo, no 
es común encontrar una gran variedad de autosomas con estos patrones de 
inactivación en mamíferos. Generalmente se tiende a relacionar una banda C 
positiva con un patrón de inactivación claro en bandas R, debido a la baja 
expresión génica en esas zonas. Sin embargo, las regiones de inactivación en 
autosomas observadas en estas ardillas no corresponden a bandas C positivas 
(Fig. 3, 4 y 5), por lo que  una explicación a este hecho puede deberse no solo a la 
cantidad de heterocromatina presente en estas zonas sino también a la baja 
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densidad y expresión de los genes que allí se encuentran. Llama la atención que 
en todos los citotipos del morfotipo A en donde el par cromosómico 17 presenta un 
alto heteromorfismo, éste se encuentre siempre inactivo en banda R. En este caso 
se podría sugerir que el genoma utiliza mecanismos de silenciamiento a este nivel 
para proteger a la especie de estos cambios cromosómicos que pueden llegar a 
traducirse en cambios génicos posiblemente deletéreos (Jackson, 1971). 
Siguiendo este planteamiento, al momento de observar la gran variabilidad 
citogenética intraespecífica en  ardillas colombianas, es de suponer que éstas 
deban poseer un mecanismo de protección a cambios negativos para la 
perpetuidad de su especie, por lo que los mecanismos de silenciamiento podrían 
ser la clave.  
 
En los cromosomas existen regiones que de hecho, no tienen o poseen una muy 
baja expresión génica. Estas regiones reciben el nombre de heterocromatina y es 
definida como el material cromosómico de mayor condensación, rico en Adenina y 
Timina en bastantes repeticiones,  que se observa al microscopio por medio de la 
técnica de Banda C (Drets, 2002). La distribución de la heterocromatina en el 
genoma puede variar entre las especies (Jackson, 1971). De hecho, las 
diferencias en la cantidad, posición y propiedades de la heterocromatina entre 
especies relacionadas son muy comunes y pueden ser utilizadas como 
marcadores específicos para la identificación. La observación de la pérdida o 
ganancia de heterocromatina en los cromosomas puede sugerir la acción de un 
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mecanismo cromosómico involucrado durante la diferenciación de una especie 
base a otra relacionada. Un ejemplo es la pérdida de heterocromatina causada por 
una fusión centromérica. En este caso la formación de un cromosoma 
metacéntrico o submetacéntrico por medio de una fusión centromérica origina la 
pérdida de cierta cantidad de heterocromatina de alguno o de ambos cromosomas 
acrocéntricos involucrados en el rearreglo. En las ardillas colombianas se pudieron 
observar características relevantes a nivel de bandeo C. En primer lugar, el 
cromosoma Y no presentó señal positiva evidente para esta técnica de bandeo 
(Fig. 3), hecho que generalmente se observa en los cromosomas Y de los 
mamíferos debido a su alto contenido de Adenina y Timina. Todos los 
cromosomas presentaron señales positivas en las constricciones primarias, 
confirmando la presencia de centrómero. Únicamente el cromosoma 16 del 
morfotipo A no evidenció de forma clara una tinción C positiva a nivel de 
centrómero (Fig. 3), lo que sugiere que el origen de este cromosoma pudo darse 
por posible fisión centromérica previa en un cromosoma submetacéntrio o 
metacéntrico del cariotipo ancestral, ocasionando una pérdida parcial a nivel de 
centrómero (Jackson, 1971), confirmando así la sugerencia de Arango y Bueno 
(en prensa) en donde se supone que uno de los primeros rearreglos 
cromosómicos estructurales que permitieron la especiación de la ardilla 
colombiana fue la fisión céntrica de un cromosoma metacéntrico de una especie 
relacionada. Una observación interesante en este tipo de técnica, concierne a la 
asociación  entre el tipo de bandeo C presente en el cromosoma 17 y su 
morfología cromosómica. Según documentos anteriores (Arango y Bueno, en 
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prensa), las ardillas colombianas presentan varios citotipos diferenciados por la 
morfología y patrón de bandas de los cromosomas 16 y 17. En el caso específico 
del cromosoma 17, la banda C muestra distintos patrones de bandeo dependiendo 
de la variación morfológica que éste tenga. Por este motivo, en algunos citotipos 
específicamente con cromosomas 17 tipo a o d, se pueden encontrar cromosomas 
17 con banda C positiva únicamente en la constricción primaria (centrómero) (Fig. 
4A), mientras que en otros se pueden detectar señales positivas tanto para 
centrómero como para regiones intersticiales de brazo largo (Fig. 4B). Sin 
embargo, sin importar la variación citogenética del cromosoma 17, se encontraron 
en todos los ejemplares señales de bandeo C positivas relevantes, como por 
ejemplo, una señal de heterocromatina centromérica aumentada en el brazo largo 
de los cromosomas 3 e inversión pericentromérica en los cromosomas 14 (Fig. 5). 
Únicamente para los ejemplares del morfotipo A se encontraron señales 
intersticiales en el brazo largo de los cromosomas 5 (Fig. 5). Estos hallazgos 
tienen interés en aspectos evolutivos ya que pueden estar indicando procesos 
cromosómicos involucrados en fenómenos de especiación. Por ejemplo, la señal 
intersticial en el brazo largo del par 5 de la ardilla colombiana, supondría un 
rearreglo cromosómico tipo fusión en eventos previos, posiblemente luego de la 
primera fisión céntrica comentada ya, en relación con el origen posible del 
cromosoma 16 acrocéntrico del morfotipo A de la ardilla colombiana.  De igual 
manera, las inversiones pericentroméricas juegan un papel relevante para la 
generación de nuevas morfologías cromosómicas en el cariotipo de la especie que 
incluso pueden afectar el número fundamental de la misma (Sumner, 2003; 
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Jackson, 1971). En este caso, una inversión pericentromérica cambia el tamaño 
tanto del brazo largo como de brazo corto del cromosoma, pudiendo generar un 
cromosoma submetacéntrico a partir de un metacéntrico y viceversa. En el caso 
de las ardillas colombianas, el cromosoma 14 presenta una inversión 
pericentromérica originando un cromosoma metacéntrico con brazo corto 
posiblemente de mayor tamaño que el de la especie parental. Debido a que todos 
los citotipos evaluados tienen esta misma característica, es probable que estos 
rearreglos que involucran la cantidad y disposición de la heterocromatina 
centromérica sean predecesores de los rearreglos tipo fisión o fusión cromosómica 
ya explicados. 
 
Las Regiones Organizadoras del Nucleólo (NOR) forman una constricción 
secundaria dentro del cromosoma que puede ser identificada mediante la 
utilización de Nitrato de Plata (Drets, 2002). Son zonas altamente activas 
transcripcionalmente y su funcionabilidad radica en la capacidad de producir ARN 
ribosomales necesarios para la síntesis de proteínas en la célula durante un ciclo 
celular. Los genes de ARN ribosomales se encuentran dentro de estas regiones 
organizadoras y pueden encontrarse en un solo sitio en un par de cromosomas 
homólogos dentro de la especie. Por ejemplo, los NOR de los ratones han sido 
ubicados hasta en seis pares de cromosomas, mientras que en los humanos se 
han encontrado NOR en 5 pares cromosómicos. La localización del NOR dentro 
de un cromosoma puede ser generalmente cerca de las partes terminales aunque 
también se han encontrado reportes de observaciones NOR en zonas intersticiales 
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(Sumner, 2003). Dentro de las ardillas colombianas se encontraron 4 pares de 
cromosomas con tinciones NOR positivas: cromosomas 1, 3 y 4 con sitios NOR en 
la región subterminal del brazo largo y cromosoma 20 con tinción NOR positiva en 
la región terminal del brazo largo (Fig. 6). Estas tinciones se mantuvieron en todos 
los ejemplares analizados, permitiendo establecer estas regiones como 
marcadoras para la ardilla colombiana en general. No se encontraron diferencias 
de posición de NOR dentro del grupo analizado. Sin embargo, existen 
cuestionamientos interesantes sobre si las bandas NOR realmente concretan la 
visualización de la totalidad de las regiones organizadoras nucleolares, ya que en 
algunos casos, por efecto de la dominancia o recesividad los sitios NOR inactivos 
pueden no expresar las proteínas argentofilicas responsables de la presencia de la 
tinción característica (Dobigny et al., 2002). Por lo tanto sería prudente confirmar 
la localización de los sitios NOR encontrados en las ardillas colombianas y 
determinar si es posible la detección de otros sitios NOR no activos, mediante 
técnicas de hibridización fluorescente utilizando sondas específicas para 
marcadores de Regiones Organizadoras Nucleolares (Phillips y Reed, 1996). 
 
Con lo anterior es claro que a nivel citogenético son muchas las herramientas que 
pueden ser utilizadas para la explicación de las diferencias genéticas entre 
especies relacionadas y que el correcto uso y la combinación de las mismas 
pueden generar datos o respuestas relevantes a inquietudes no solo sistemáticas 
sino también evolutivas. 
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7. CONCLUSIONES 
 
Un total de 35 ejemplares fueron analizados a nivel de citogenética convencional, 
utilizando bandeo cromosómicos Q, G, R, C y NOR. Igualmente se realizaron 
ensayos para hibridación in situ por fluorescencia con sondas humanas de pintado 
cromosómico total (WCP HSA) sobre las metafases de la ardilla colombiana.  
 
Los datos obtenidos en cada una de las metodologías descritas tanto a nivel de 
citogenética convencional como molecular, permitieron establecer un número 
cromosómico 2n = 42 en cada uno de los individuos, con características relevantes 
a nivel de patrones de bandeo que determinaron en el grupo la presencia de dos 
morfotipos diferenciables por la morfología del cromosoma 16 y de 6 citotipos 
distinguibles por la morfología del cromosoma 17. 
 
Las técnicas de bandeo no diferencial, detectaron para todos los ejemplares 
señales de heterocromatina centromérica aumentada en el cromosoma 3 y una 
inversión pericentromérica en los cromosomas 14. Únicamente en los ejemplares 
del morfotipo A  se detecta señal positiva intersticial para heterocromatinba 
centromérica en los cromosomas 5 y 17.  Los sitios NOR positivos para las ardillas 
colombianas se encuentran en las regiones subterminales de los brazos largos de 
los cromosomas 1, 3 y 4 y en la región terminal de los cromosomas 20. 
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La presencia de varios citotipos dentro del grupo confirma que las ardillas 
colombianas poseen una gran variación intraespecífica a nivel citogenético, 
determinante para la generación de algunas inferencias a nivel evolutivo en 
comparación con especies cercanas.  
 
El análisis comparativo entre las ardillas colombianas y la ardilla norteamericana 
S. carolinensis, permitió establecer aunque existe un alto nivel de homelogía 
cromosómica entre los dos grupos, varios rearreglos cromosómicos debieron estar 
involucrados en la separación de las dos especies, conllevando no solo a 
diferencias numéricas sino también estructurales en sus cariotipos. 
 
Las evidencias citogenéticas muestran claramente la necesidad de realizar una 
revisión sistemática profunda en el género Sciurus en Colombia, pues es muy 
posible que los citotipos encontrados en el presente trabajo, representen en 
realidad un proceso de especiación activo en este género. En este caso, 
evaluaciones de características biogeografías y morfológicas más finas, como 
carácteres cronométricos y dentarios, que no fueron posibles de evaluar en la 
presente propuesta por ser efectuada en ejemplares cautivos con orígenes 
desconocidos, generarían información relevante para esclarecer los procesos de 
especiación sugeridos en este grupo de roedores. 
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9. ANEXOS 
 ANEXO 1 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 2 A1: Cariotipo de un ejemplar de la ardilla colombiana mostrando la morfología acrocéntrica y de patrón de bandeo G 
en el par cromosómico 16. El número fundamental es de 76. 
2 A1. 
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ANEXO 2 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 2 A2: Cariotipo de un ejemplar de la ardilla colombiana mostrando la morfología submetacéntrica y de patrón de 
bandeo G en el par cromosómico 16. El número fundamental es de 78. 
2 A2. 
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ANEXO 3 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 3 A1: Cariotipo de un ejemplar de la ardilla colombiana con cromosoma 17 “tipo a”. B. Ideograma del cromosoma 17 
“tipo a”. 
3 A1. 
B. 
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Figura 3 A2: Cariotipo de un ejemplar de la ardilla colombiana con cromosoma 17 “tipo b”. B. Ideograma del cromosoma 17 
“tipo b”. 
3 A2. 
B. 
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Figura 3 A3: Cariotipo de un ejemplar de la ardilla colombiana con cromosoma 17 “tipo c”. B. Ideograma del cromosoma 17 
“tipo c”. 
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Figura 3 A4: Cariotipo de un ejemplar de la ardilla colombiana con cromosoma 17 “tipo d”. B. Ideograma del cromosoma 17 
“tipo d”. 
3 A4. 
B. 
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Figura 3 A5: Cariotipo de un ejemplar de la ardilla colombiana con cromosoma 17 “tipo e”. B. Ideograma del cromosoma 17 
“tipo e”. 
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ANEXO 8 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 4. Morfotipos A y B encontrados en los ejemplares hasta el momento analizados de la familia Sciuridae según 
morfología (coloración del manto) y patrón de bandas G del cromosoma 16.  
 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Figura 1A. Ideograma del cariotipo presente en las ardillas colombianas del Morfotipo A con cromosoma 16 acrocéntrico. 
 
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Figura 1B. Ideograma del cariotipo presente en las ardillas colombianas del Morfotipo B con cromosoma 16 submetacéntrico 
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Figura 3. Comparación citogenética entre el cariotipo reportado para Sciurus carolinenesis (SCA) (Stanyon et al., 2003) y el 
establecido para el morfotipo A de la ardilla colombiana (SCOL). En recuadro se muestran los pares cromosómicos en donde 
no se encontraron homeologías entre las dos especies a nivel de orden en el cariotipo. 
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Figura 4. Comparación citogenética entre el cariotipo reportado para Sciurus carolinenesis (SCA) (Stanyon et al., 2003) y el 
establecido para el morfotipo B de la ardilla colombiana (SCOL). En recuadro se muestran los pares cromosómicos en donde 
no se encontraron homeologías entre las dos especies a nivel de orden en el cariotipo. 
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Figura 5. Comparación detallada a nivel de patrón de bandeo entre el cariotipo reportado para Sciurus carolinenesis (SCA) 
(Stanyon et al., 2003) y el establecido para el morfotipo A de la ardilla colombiana (SCOL). Bajo cada uno de los cromosomas 
de S carolinenesis cuya posición fue cambiada según homeología de patrón de bandeo, se encuentra el número cromosómico 
original. En este caso el cromosoma 8 de la ardilla colombiana no encontró homeología alguna. 
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Figura 6. Comparación detallada a nivel de patrón de bandeo entre el cariotipo reportado para Sciurus carolinenesis (SCA) 
(Stanyon et al., 2003) y el establecido para el morfotipo B de la ardilla colombiana (SCOL). Bajo cada uno de los cromosomas 
de S carolinenesis cuya posición fue cambiada según homeología de patrón de bandeo, se encuentra el número cromosómico 
original. En este caso el cromosoma 8 de la ardilla colombiana y el cromosoma 13 de Sciurus carolinensis no encontraron 
homeología alguna. 
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Figura 1A. Metafase en Bandeo Q de un ejemplar de la ardilla colombiana del morfotipo A, mostrando el par cromosómico 16 
acrocéntrico que lo caracteriza. B. Metafase del morfotipo B mostrando el par cromosómico 16 submetacéntrico que lo 
caracteriza y el cromosoma Y. 
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Figura 1B. Metafase en Bandeo Q de un ejemplar de la ardilla colombiana del morfotipo B mostrando el par cromosómico 16 
submetacéntrico que lo caracteriza y el cromosoma Y. 
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Figura 2A. Metafase en Bandeo R de una ardilla colombiana, hembra del morfotipo A. Nótese el patrón de inactivación de uno 
de los cromosomas sexuales y de los brazos largos de los cromosomas 1, 2, 3, 4, 5, 9 y 17. 
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Figura 2B. Metafase en Bandeo R de una ardilla colombiana, macho del morfotipo B. Nótese el patrón de inactivación de uno 
de los cromosomas sexuales y de los brazos largos de los cromosomas 1, 2, 3, 4, 5 y 9. 
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Figura 3A. Metafase en bandeo C de una hembra del morfotipo A. Se destaca la morfología acrocéntrica del cromosoma 16 
que define el cariotipo del morfotipo A.   
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Figura 3B. Metafase en bandeo C de un macho del morfotipo B. Se destacan los cromosomas 16 que define el cariotipo del 
morfotipo y la ausencia de bandeo C positivo en el cromosoma sexual Y. 
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Figura 4A. Metafase en Bandeo Q y su correspondiente imagen en Bandeo C para un citotipo del morfotipo A con cromosoma 
17 tipo a (Arango y Bueno, en prensa). Se detallan los cromosomas 14, 16 y 17. Se observa una señal positiva centromérica 
en el cromosoma 14, indicando una inversión pericentromérica.  
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Figura 4B. Metafase en Bandeo Q y su correspondiente imagen en Bandeo C para un citotipo del morfotipo A con cromosoma 
17 tipo b (Arango y Bueno, 2010b en prensa).  Se detallan los cromosomas 16, 17 y Y.  
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Figura 5. Señales positivas en Bandeo C de los ejemplares de la ardilla colombiana. Sin importar el citotipo, se observa una 
señal de heterocromatina centromérica aumentada del brazo largo de los cromosomas 3 e inversión pericentromérica en los 
cromosomas 14. La señal intersticial de heterocromatina centromérica del cromosoma 5 únicamente se encuentra en los 
citotipos del morfotipo A. En los individuos del morfotipo B, el cromosoma 5 solo presentó señal positiva para centrómero 
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Figura 6. Señales positivas en Bandeo NOR de los ejemplares de la ardilla colombiana. Sin importar el citotipos, se 
observan señales positivas para Regiones Organizadoras Nucleolares (NOR) en los cromosomas 1, 3, 4 y 20. 
